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Los glucosinolatos son compuestos cianogénicos naturales que se degradan por la 
acción de tioglucosidasas endógenas (mirosinasas) para dar lugar a isotiocianatos, 
tiocianatos  y nitrilos;  muchos de ellos han captado la atención por sus diversas 
propiedades  biológicas,  entre  otras,  como  agentes  preventores  del  cáncer, 
biopesticidas,  antiafrodisiacos.  Luego  del  secuenciamiento  del  genoma  de 
Arabidopsis,  se ha elucidado  mejor  la  ruta  de biosíntesis  de los glucosinolatos, 
identificandose  los  primeros  reguladores  de la  ruta,  estudios  de su función,  así 
como relaciones evolutivas entre rutas parecidas.  A fin de  identificar genes con 
posible efecto regulador en el metabolismo de glucosinolatos, se realizó un análisis 
de correlación entre todos los datos de expresión de genes disponibles de la base de 
datos NASCarrays(http://affymetrix.Arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html). 
Para ello se consideró las  3 etapas del proceso de biosíntesis de los glucosinolatos: 
elongación  de  la  cadena  de  aminoácidos,  biosíntesis  de  la  estructura  de  los 
glucosinolatos y modificación en la estructura de los mismos; además, como una 
cuarta etapa se consideró a la degradación de la estructura de los glucosinolatos. En 
el análisis de correlación entre genes de cada etapa, y entre genes de dos etapas (en 
todas las combinaciones posibles),  se consideró el coeficiente  de correlación de 
Pearson r  = 0,8 ,  como valor  mínimo,  empleando los programas Sokan, Perl  y 
Pajek. Se obtuvo resultados significativos en 3 análisis de correlación: biosíntesis, 
degradación y la correlación entre ambas. En la biosíntesis de los glucosinolatos, se 
encontró  un  cluster  de  correlación  que  incluye  a  4  genes  considerados  para  la 
síntesis  de homometionina,  además 2 genes no documentados  previamente para 
este  proceso:  el  del  factor  de  transcripción  Myb28  (At5g61420)  y  el  de  la 
aminotransferasa 4 (At3g19710); la elevada correlación (0,932) de este último con 
el CYP83A1 (At4g13770) indica que las respectivas enzimas estarían formando un 
complejo, y que la referida aminotransferasa podría ser la encargada de ligar un 
aminoácido de cisteína a la forma oxidada de aldoxima resultante de la acción de 
CYP83A1.  En la degradación de los glucosinolatos, se encontró un cluster de 8 
genes, donde el gen de una oxidorreductasa (At5g54000) está correlacionado con 
los demás genes, lo cual sugiere un cierto nivel de control en la expresión génica, 
4asimismo se encontró otros clusters: de 4, 3 y 2 genes. En la correlación entre la 
expresión  de  genes  para  la  biosíntesis  y  la  degradación  de  glucosinolatos,  se 
encontró que CYP79C2 (At1g58260), variante de una función desconocida de la 
enzima  que  inicia  la  biosíntesis  de  glucosinolatos,  se  correlaciona  con  una  β-
galactosidasa (At4g38590) y una giberelina 2-oxidasa (At2g34555); las que, a su 
vez,  se  correlacionan  entre  si.  Se  sugiere  que  la  CYP79C2  participaría  en  el 
metabolismo de las giberelinas. 
Estos posibles genes involucrados en el control de la biosíntesis y degradación de 
los glucosinolatos, constituyen una base para la identificación de los respectivos 
genes  ortólogos  en  cultivos  que  acumulan  glucosinolatos,  como  la  “mashua” 
(Tropaeolum tuberosum R&P). Por tanto, se han diseñado iniciadores específicos 
para  regiones  conservadas  de  los  genes  de  Arabidopsis involucrados  en  el 
metabolismo de los glucosinolatos; con lo que se pretende, en un futuro trabajo y 
mediante la tecnología de la PCR inversa, encontrar la secuencia completa de los 
respectivos genes ortólogos en especies que acumulan glucosinolatos.
________________________________________________________________________
Palabras Claves: Análisis de correlación, Microarrays de Arabidopsis, Bioquímica de  
              Glucosinolatos, Bioinformática.
ABSTRACT
Glucosinolates are natural cyanogenic compounds that are broken down by the action 
of endogenous tioglucosidases (mirosinases) to produce isothiocyanates, thiocyanate, 
and  nitriles;  many  of  them call  the  attention  to  researchers  by  diverse  biological 
properties,  such  as  cancer  preventing,  biopesticides,  anti-aphrodisiacs.  After  the 
sequencing of Arabidopsis  genome was completed,  the glucosinolates  biosynthetic 
process  has  been better  elucidated,  identifying  the first  regulators  of  the pathway, 
function research, and also the evolution relationship between similar pathways. 
With the aim to identify genes that works as regulator in glucosinolates metabolism, a 
correlation  analysis  among  all  concerning  available  genes  expression  from  the 
database  NASCarrays 
(http://affymetrix.Arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html)  was done. Thus, the 
three  steps  for  glucosinolates  biosynthesis  were  considered:  amino  acid  chain 
elongation, biosynthesis of core structure, modification of glucosinolate structure, and 
also degradation of glucosinolate structure. 
In the correlation analysis between genes from both different steps and inside one step 
(considering all the possible combinations, a Pearson correlation coefficient (cut off= 
0.8) was considered, by using the softwares Sokan, Perl, and Pajek. Three-correlation 
analysis produced results: biosynthesis, degradation and the correlation among them. 
In  the  glucosinolate  biosynthesis,  a  cluster  correlation  that  includes  4  genes 
considered  for  the  homomethionin  synthesis,  and  also  2  genes  not  previously 
documented  for  this  process:  the  transcription  factor  Myb28(At5g61420)  and  the 
aminotransferase4  (At3g19710);  the  high  correlation  (0.932)  of  the  last  with  the 
CYP83A1(At4g13770) says that the respective enzymes would make a complex, and 
the referred aminotransferase would work linking one cysteine amino acid to oxidize 
state of aldoxime, that result of the action of CYP83A1.
In  glucosinolate  degradation,  a  8  genes  cluster  was  found,  in  which  the 
oxidoreductase  gene(At5g54000)  is  correlated  with  all  the  remaining  genes,  that 
suggest there  would be sort of  control in the gene expression; and also, another 4,3, 
and  2  genes  cluster  were  found.   In  the  correlation  between  gene  expression  for 
biosynthesis  and  degradation  of  glucosinolates,  it  was  found  that  CYP79C2 
(At1g58260), unknown function variant of the enzyme that starts the biosynthesis of 
glucosinolates,  which  correlates  with  a  beta  galactosidase  (At4g38590)  and  one 
gibberellin 2-oxidase (At2g34555); they correlate each other as well. It is suggested 
that CYP79C2 would work in the metabolism of gibberellins.
These possible genes involved in the control of the biosynthesis and degradation of 
glucosinolates,  constitute  one  baseline  for  the  identification  of  the  respective 
orthologous  genes  in  cultures  that  accumulate  glucosinolates,  such  as  Andean 
“Mashua” (Tropaeolum tuberosum R&P). Therefore, specific primers were designed 
for  the  conserved  regions  of  Arabidopsis genes  involved  in  the  glucosinolate 
metabolism;  then,  a  future  work,  based  on  inverse  PCR technology,  it  would  be 
possible  to find out  the complete  sequence of the respective orthologous genes in 
species that accumulate glucosinolates. 
_____________________________________________________________________
Keywords : Correlation analysis, Arabidopsis Microarrays, Biochemistry of  Glucosinolates,         
     Bioinformatics.
5I. INTRODUCCIÓN
Los  glucosinolatos  son  productos  aniónicos  naturales,  ricos  en  azufre,  que  por 
hidrólisis mediante tioglucosidasas endógenas, denominadas mirosinasas, resultan 
en diferentes moléculas: isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos (Halkier et al., 2006). 
Constituyen  un  grupo  de  metabolitos  secundarios  característico  del  orden 
Capparales,  encontrado  principalmente  en  la  familia  Brassicaceae  (Rask  et  al.,  
2000), en el brócoli, nabo, coliflor, en el cultivo andino de mashua (Tropaeolum 
tuberosum),  en la  maca  (Lepidium meyenii)  y en la  planta  modelo  Arabidopsis  
thaliana.  Frente  al  daño  del  tejido  de  las  plantas,  los  glucosinolatos  son 
rápidamente hidrolizados para resultar en productos de degradación biológicamente 
activos (isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos). 
La función de estos productos de degradación, en las plantas, son en defensa contra 
hongos e insectos (Fenwick et al., 1983, Chew et al., 1988) y también sirven como 
atrayentes de algunos insectos consumidores especialistas en Brassicaceas (Stadler, 
1978). Los productos de degradación presentan tanto efectos tóxicos como efectos 
protectores en los animales superiores, incluído el hombre (Fenwick et al., 1983). 
La  actividad  anticarcinogénica  ha  sido  bastante  documentada  por  estudios 
farmacológicos  de  algunos  productos  de  degradación  de  glucosinolatos;  por 
ejemplo  sulforafan,  un  producto  de  degradación  del  4-metilsulfinilglucosinolato 
encontrado en los repollos de brócoli  (Zhang et al., 1992).
Hace  aproximadamente  30  años,  los  glucosinolatos  tuvieron  un  impacto  muy 
importante en la agricultura;  específicamente en la colza, cultivares de  Brassica 
napus,  B.  rapa y  B.  juncea como cultivos  aceiteros  en las  áreas  temperadas  y 
subtropicales  del  mundo.  Estas  especies  presentan  glucosinolatos  en  todos  sus 
tejidos¸ sin embargo, los programas de mejoramiento han reducido drásticamente 
su contenido en las semillas, a fin de incrementar el contenido de proteínas en el 
“seed cake” (el residuo que resulta después de triturar y exprimir las semillas para 
obtener aceite),  y poder ser  vendido como suplemento alimenticio  de animales 
(Halkier et al., 2006). 
La biosíntesis de los glucosinolatos  se divide en tres fases. En la primera, algunos 
aminoácidos  alifáticos  y  aromáticos  son  alargados  por  la  inserción  de  grupos 
metileno  dentro  de  sus  cadenas  laterales.  En  la  segunda,  las  moléculas  de 
aminoácidos, elongados o no, son reconfigurados para dar lugar a la forma básica 
6de los glucosinolatos. En la tercera fase, los glucosinolatos inicialmente formados 
son  modificados  por  varias  transformaciones  secundarias  (Mithen  et  al., 2001; 
Halkier et al., 2006).
De acuerdo a la información bibliográfica, se identificó a los genes que intervienen 
en  cada uno de los referidos procesos (incluyendo la modificación en la cadena de 
glucosinolatos). 
En el  modelo  biológico  de  Arabidopsis,   con miras  a  encontrar  los  respectivos 
genes ortólogos en especies que acumulan glucosinolatos, se construyó clusters  de 
correlación a fin de  identificar  genes (reguladores o estructurales)  importantes, 
para la síntesis y degradación de glucosinolatos, en el metabolismo de Arabidopsis  
thaliana.
Se  han  identificado  regiones  conservadas  en  los  extremos  de  cada  posible  gen 
regulador;  de  manera  que,  se  tendrá  garantía  de  que  los  iniciadores  diseñados 
amplifiquen  realmente  genes  ortólogos  en  las  especies  que  acumulan 
glucosinolatos.  Asimismo,  se  han  diseñado iniciadores  para  una  porción  de los 
posibles genes reguladores de la biosíntesis y degradación de glucosinolatos,  en 
Arabidopsis,  los  que  podrían  utilizarse  para   encontrar   los  respectivos  genes 
ortólogos, en futuros trabajos.
II. ANTECEDENTES
 
II.1. Arabidopsis thaliana, como planta modelo  de estudio
Arabidopsis es una planta pequeña de la familia de las Brassicaceae, que carece de 
importancia como cultivo, pero es tremendamente importante como planta modelo 
en el desarrollo de las ciencias biológicas; debido a que reúne ciertas características 
que lo  catalogaron como tal:  1)  su genoma es  el  mejor  caracterizado  entre  las 
plantas; 2) dispone de recursos y herramientas de genética reversa y sentido mas 
comprensibles;  3)  la  comunidad  internacional  de  investigación  que  usa  esas 
herramientas y recursos está entre las más activas y cooperativas; 4) la solución de 
la mayoría  de problemas en la biología  de plantas,  tanto básica como aplicada, 
7puede  ser  lograda  rápidamente,  y  a  bajo  costo,  mediante  Arabidopsis  (MASC, 
2005).
A  finales  del  año  2000  se  ha  completado  la  secuenciación  del  genoma  de 
Arabidopsis, gracias al proyecto AGI (Arabidopsis Genome Identification). Con lo 
que, a partir del año 2001, se dio inicio a esfuerzos multinacionales que resultaron 
en la formación de la  Multinational Arabidopsis Steering Committe (MASC); la 
cual  busca  determinar  la  función  de  cada  gen  de  Arabidopsis y  obtener  un 
conocimiento detallado de los procesos moleculares involucrados en el desarrollo, 
metabolismo e interacción con el ambiente de las plantas con flor.
Si  bien es  cierto,  que muchos  rasgos  fenotípicos  caracterizan  a  las  especies  de 
vegetales, las diferencias entre los genomas son menores. Así, la vasta información 
genética de Arabidopsis constituye un punto de partida para los estudios genéticos 
en plantas  superiores.  Por ejemplo,  la  detección  a gran escala  de elementos  cis 
(elementos regulatorios) entre A. thaliana y Brassica oleracea, que emplea tanto la 
co-expresión como la conservación de secuencias (Haberer et al., 2006); puede ser 
aplicable  a  otras  especies.  Recientemente,  en  la  página  de  “The  Arabidopsis 
Information Resource” (http://www.Arabidopsis.org) se dispone del  “Vista plots”, 
que es una herramienta que permite hacer análisis de genómica comparativa.
Los cambios genéticos que permiten la especiación, y que comprenden mutaciones 
puntuales,  delecciones  e inversiones;  se dan básicamente en cualquier  lugar  del 
genoma.  Si  dichos  cambios  afectan  a  regiones  de  importancia  vital,  es  muy 
probable que el individuo resulte inviable. De este modo, la selección permite la 
ocurrencia de regiones genómicas conservadas, que por lo general son secuencias 
codificantes. En la presente tesis, se asume que las secuencias nucleotídicas que 
codifican  para  las  enzimas  que  participan  en  la  síntesis  y  degradación  de  los 
glucosinolatos  son  muy semejantes  tanto  en  Arabidopsis como en  cultivos  que 
acumulan glucosinolatos.
II.2. Glucosinolatos
Los glucosinolatos son compuestos cianogénicos naturales que se encuentra en las 
plantas, especialmente en el orden Capparales; y que, mediante hidrólisis, dan lugar 
a  isotiocianatos,  tiocianatos  y  nitrilos.  Dicha  hidrólisis  es  producida  por  las 
tioglucosidasas o mirosinasas. 
8II.2.1. Importancia de los glucosinolatos.
Los  productos  de  degradación  de  los  glucosinolatos  se  han  caracterizado  por 
múltiples  propiedades  biológicas,  muchas  de  ellas  bastante  importantes  para  la 
humanidad.  En la  década  pasada,  algunos glucosinolatos  han sido identificados 
como potentes preventores del cáncer en un rango de modelos animales; debido a 
la habilidad de ciertos productos de hidrólisis para inducir a las enzimas de la fase 
II de detoxificación,  tales como la quinona reductasa,  glutationa-S-transferasa y 
glucoronosil  transferasa  (Holst  &  Williamson,  2004;  Hemm  et  al.,  2003).  El 
sulforafan,  isotiocianato  derivado  del  4-metil  sulfinil  glucosinolato,  que  se 
encuentra en el brócoli y en la coliflor, ha sido objeto de esos estudios (Zhang et  
al.,  1992). Es así que Lund (2003) reporta que el sulforafan y otros isotiocianatos 
podrían prevenir el crecimiento tumoral por el bloqueo del ciclo celular y promover 
la  apoptosis.  Asimismo,  el  sulforafan  también  es  de  uso  potencial  para  el 
tratamiento  de  la  gastritis  causada  por  Helicobacter  pilori  y  para  el  cáncer  al 
estómago (Fahey et al., 2002). Estos resultados han motivado a los investigadores 
incrementar el contenido de este producto a través del  mejoramiento genético. 
Los glucosinolatos, contenidos en los tejidos de las plantas, sufren degradación al 
provocarse una herida (que lo pone en contacto con la mirosinasa endógena);  y 
brindan protección natural a la planta frente al ataque de plagas y enfermedades. 
Esta  característica  ha  susitado  mucho  interés  por  la  posibilidad  de  desarrollar 
insecticidas  orgánicos  aplicables  a  muchos  cultivos,  así  como  también  la 
posibilidad de transferir genes mayores para la síntesis de glucosinolatos a otros 
cultivos.
II.2.2. Bioquímica de los glucosinolatos
La  biosíntesis  de  glucosinolatos  puede  ser  dividida  en  tres  fases:  1)  algunos 
aminoácidos,  aromáticos  o alifáticos,  son  elongados  por  la  inserción  de  grupos 
metileno en sus cadenas laterales; 2) la molécula de aminoácido por si misma, sea 
elongada o no, es metabólicamente reconfigurada para dar lugar a la estructura de 
glucosinolato; 3) el glucosinolato inicialmente formado es modificado por varias 
transformaciones secundarias (Mithen, 2001;  Halkier  et al., 2006). Sin embargo, 
para los análisis  de correlación llevados a cabo en la presente  investigación,  se 
9consideró, como una cuarta fase, el paso de la degradación de los glucosinolatos, el 
cual resulta en diversos productos: isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos.
II.2.2.1. Elongación de la cadena
La secuencia de la elongación de la cadena de aminoácidos que participan en la 
biosíntesis  de  los  glucosinolatos  ha  sido  obtenida  de  estudios  in  vivo,  de  la 
demostración por actividad enzimática in vitro y del aislamiento de intermediarios 
claves (Halkier et al., 2006). Las primeras evidencias de la ruta fueron reportadas a 
comienzos de la década del 60 (Chisholm & Wetter, 1964). En primer lugar, los 
aminoácidos  alifáticos  o  aromáticos  son  desaminados  para  formar  los 
correspondientes  2-oxo ácido  (Figura  1a).  En  seguida,  esta  última  molécula  es 
condensada con un acetil-CoA mediante la actividad de la isopropil malato sintasa, 
para formar 2 malato derivado (Figura 1b), que luego se isomeriza mediante 1,2-
hidroximoil, para formar el 3-malato derivado (Figura 1c). Curiosamente, los genes 
candidatos  para  el  control  de  la  elongación  de  la  cadena  son  dos  secuencias 
adyacentes con alta similaridad al de la referida enzima isopropil malato sintasa 
(Halkier et  al.,  2006).  A continuación,  ocurre   la  oxidación  y descarboxilación 
(Figura 1d), aquí se produce la pérdida del grupo carboxilo del aminoácido inicial, 
y  da  lugar  a  una  molécula  2-oxo  ácido  elongada.  Esta  última  puede  entrar 
nuevamente  al  ciclo  de  elongación  o,  mediante  transaminación,  formar  un 
aminoácido elongado (Figura 1e).
La primera información acerca de las bases genéticas de la elongación de la cadena 
viene de la identificación de un locus en Arabidopsis y Brassica napus que controla 
la longitud de la cadena de los glucosinolatos derivados de metionina (Magrath et  
al.,  1994).  Este  locus  fue  mapeado  en  Arabidopsis usando  un  cruce  entre  dos 
ecotipos,  Columbia  y  Landsberg  erecta,  cuyos  principales  glucosinolatos  son 
derivados  de  dihomometionina  y  homometionina  respectivamente  (Campos  de 
Quiros et al., 2000).
El mapeo a escala fina identificó a uno de los dos genes MAM1 (Metil tio Alquil 
Malato sintasa) como responsable en el polimorfismo de la elongación de la cadena 
en Columbia y Landsberg erecta (Kroymann et al.,  2001).
El producto del gen MAM1 lleva a cabo la reacción de condensación de sólo los 
primeros dos ciclos de elongación de la metionina (Textor et al., 2004) (Figura 1b), 
lo cual sugiere que la segunda secuencia, denominada MAM-L (MAM like), podría 
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codificar la proteína para las actividades restantes. Asimismo, una linea MAM-L 
knockout fue recientemente reportada como carente  de glucosinolatos de cadena 
larga  derivados  de  metionina,  pero  ello  fue  restaurado  después  de  una 
transformación  con un gen funcional MAM-L (Field et al., 2004). Recientemente, 
a este gen se le conoce como MAM3 y se ha comprobado que cataliza la formación 
de todos los glucosinolatos alifáticos (Textor et al., 2007).
En un análisis de muchos ecotipos de  Arabidopsis  se reveló la presencia de un 
tercer gen MAM-L, designado como MAM2  en el mismo locus (Kroymann  et al.,  
2003). La mayoría de los ecotipos examinados poseen copias funcionales tanto de 
MAM1  o  MAM2,  pero  no  ambos.  Una  secuencia  funcional  MAM1  fue 
correlacionada con la acumulación de glucosinolatos que atraviesan dos rondas de 
elongación de la cadena, mientras que un gen  funcional MAM2 fue correlacionado 
con la acumulación de  glucosinolatos que atraviesan un solo ciclo de elongación 
(Halkier et al.,  2006).
II.2.2.2. Formación de la estructura básica  de glucosinolatos
La biosíntesis de la estructura de glucosinolatos involucra intermediarios comunes 
en  todos  los  glucosinolatos.  El  conocimiento  de  cómo  los  aminoácidos  son 
convertidos en la estructura básica de los glucosinolatos se ha incrementado, a la 
par como la investigación ha avanzado desde los estudios tradicionales in vivo y la 
caracterización  bioquímica  de  las  actividades  enzimáticas  en  los  extractos  de 
plantas;  hacia  la  identificación  y  caracterización  de  los  genes  biosintéticos  que 
codifican para las enzimas.  La presencia  de glucosinolatos  en la  planta  modelo 
Arabidopsis, en gran medida ha facilitado el proceso. Los intermediarios en la ruta, 
desde los aminoácidos hacia la estructura básica incluyen N-hidroxi aminoácidos, 
aldoxinas,  aci  –nitro  o  componentes  óxido  de  nitrilo  (estos  últimos  son  muy 
reactivos  para  ser  aislados),  S-  alquil  tiohidroximatos,  ácido  tiohidroxímico  y 
desulfoglucosinolatos (Figura 1g-l). Los genes responsables para todos esos pasos, 
con excepción de la S-alquilación,  han sido identificados a partir del año 2000, 
cuando se completó el secuenciamiento del genoma de Arabidopsis.
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II.2.2.2.1. Conversión de aminoácidos a aldoximas
Las citocromo P450,  que pertenecen a  la  familia  CYP79,   son responsables  de 
catalizar  la  conversión  de  los  aminoácidos  a  aldoximas  (Wittstock  &  Halkier, 
2002) (Figura 1g). La mayoría de los siete CYP79 en la ruta de los glucosinolatos, 
en  Arabidopsis,  fueron  identificados  mediante  procedimientos  de  genómica 
funcional (Halkier  et al.,  2002). Los trabajos se basaron en la similaridad de las 
rutas biosintéticas de los glucosinolatos y glucósidos cianogénicos, otro grupo de 
productos naturales con aldoximas como intermediarios (Jones  et al., 2000). Los 
homólogos de CYP79,  identificados en el proyecto genoma de Arabidopsis, fueron 
heterólogamente expresados y caracterizados  con respecto a la especificidad del 
sustrato (Halkier et al., 2002).
La función de  algunos genes CYP79 fue identificada mediante otras metodologías: 
Una búsqueda por cDNA que confiere resistencia al 5-fluoroindol (el precursor de 
un derivado de triptófano tóxico) permitió el aislamiento del CYP79B2 (Hull et al.,  
2000),  el  que  junto  con  el  homólogo  CYP79B3  catalizan  la  conversión  de 
triptófano a indol-3-acetoaldoxima (IAOx) (Hull  et al.,  2000). Un doble knockout 
cyp79B2/cyp79B3 es completamente carente de indol glucosinolato (Zhao  et al.,  
2002), lo cual demuestra que no hay otra fuente de IAOx que contribuya de manera 
significativa  a  la  biosíntesis  de  indol  glucosinolato.  De  acuerdo  a  ello,  la 
conversión de triptófano a IAOx,  peroxidasa dependiente de unión a membrana 
plasmática (Ludwig-Muller  et al.,  1990), e IAOx producidos de la ruta YUCCA 
(Zhao et al., 2001), no están incluídos en la biosíntesis de glucosinolatos.
En procedimientos genéticos independientes, dos mutantes, busby (Reintanz  et al.,  
2001)  y  supershoot  (Tantikanjana  et  al.,  2001),  con  algunas  alteraciones 
morfológicas  incluyendo  algunos  cientos  de  brotes  axilares,  fueron  mostrados 
como CYP79F1. Esos mutantes carecen completamente de glucosinolatos alifáticos 
de cadena corta (Reintanz et al., 2001). Basados en estos hallazgos, se ha sugerido 
que CYP79F1 metaboliza la cadena corta de los derivados de metionina (con uno a 
4 grupos metileno adicionales), y que el homólogo CYP79F2, que es 88% idéntico 
a  nivel  de  aminoácido,  metaboliza  los  derivados  de  metionina  de  cadena  larga 
(Reintanz et al., 2001). Sin embargo, la caracterización bioquímica de CYP79F1 y 
CYP79F2, muestra que el CYP79F1 metaboliza mono a hexahomometionina, que 
resulta en glucosinolatos tanto de cadena corta como de cadena larga, mientras que 
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el CYP79F2  exclusivamente metaboliza penta y hexa-homometioninas (Chen  et  
al., 2003).  Las  especificidades  del  sustrato de CYP79F1 explica  la  ausencia  de 
glucosinolatos  alifáticos de cadena corta  en un mutante knockout de CYP79F1: el 
nivel de glucosinolatos alifáticos de cadena corta no es afectado en un mutante 
knockout CYP79F2, mientras que el nivel de glucosinolatos alifáticos de cadena 
larga es sustancialmente reducido (Chen et al.,  2003). Los resultados enfatizan la 
importancia de la caracterización bioquímica de las proteínas, porque la asignación 
de funciones basada solamente en los datos genéticos, puede conducir a error.
II.2.2.2.2.Conversión de aldoximas a ácido tiohidroxímico
La enzima que metaboliza  la  aldoxina,  CYP83B1 (Figura 1h),  en la  via  de los 
glucosinolatos  de  Arabidopsis ha  sido  identificada  por  varios  investigadores 
(Delarue et al.,  1998;  Barlier et al.,  2000; Bak  et al., 2001;  Hansen  et al.,  2001; 
Smolen & Bender, 2002). Los mutantes knockout de CYP83B1 tienen un fenotipo 
de  alta  auxina  característico.  La  caracterización  bioquímica  de  CYP83B1 y  su 
homólogo  CYP83A1,  muestra  que  las  aldoxinas  alifáticas  son  principalmente 
metabolizadas  por  CYP83A1  (Naur  et  al.,  2003),  mientras  que  las  aldoxinas 
aromáticas,  derivadas del triptófano,  fenilalanina y tirosina, son metabolizados 
por ambas enzimas.  CYP8C3B1 tiene mayor afinidad por las aldoxinas aromáticas 
que CYP83A1, particularmente por IAOx, donde existe una diferencia de 50 veces 
el  valor  del  Km (Bak   &  Feyereisen,  2001),  lo  cual  indica  que  CYP83A1 y 
CYP83B1  no  son  redundantes  bajo  las  condiciones  fisiológicas  en  la  planta. 
Resulta interesante que un mutante  knockout cyp83A1 fue identificado, tanto de 
plantas que presentan fenilpropanoides alterados y/o que tengan niveles reducidos 
de algunos fenilpropanoides, tales como sinapoil malato; lo que sugiere un enlace 
metabólico  entre  la  síntesis  de  los  glucosinolatos  y  el  metabolismo  de  los 
fenilpropanoides (Hemm et al., 2003).
Como  era  de  esperarse,  los  mutantes  knockout cyp83A1 presentan  niveles 
disminuídos  de glucosinolatos alifáticos,  pero también niveles  incrementados de 
indol glucosinolatos, lo que puede ser consecuencia  de la regulación positiva por 
parte de CYP79B2 y CYP79B3 en la planta metabólicamente estresada (Hansen  et  
al., 2001).  
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Los productos de degradación de  las enzimas CYP83 vienen a ser componentes 
denominados  aci-nitro  u  óxido de  nitrilo;  los  cuales,  a  consecuencia  de su alta 
inestabilidad, no se han logrado extraer. Sin embargo, in vitro, reaccionan con los 
donadores  nucleofílicos  S  para  formar  S-alquil  tiohidroximatos  (Hansen et  al.,  
2001).
In  vitro,  los conjugados S- (hidroximoil)-1-1cisteína rápidamente atraviesan una 
ciclización interna para producir 2-sustituidos tiazolina -4- ácido carboxílico. Esto 
sugiere que la siguiente enzima en la ruta (Figura 1i),  la  C-S liasa que cliva  S-
alquiltiohidroximato  para  producir  el  ácido  tiohidroxímico,  es  fuertemente 
acoplada a la enzima donadora de S, que a su vez esta fuertemente enlazada a las 
enzimas CYP83, formando un complejo para llevar a cabo esta reacción de azufre, 
sin pérdida de intermediarios sulfurados reactivos hacia el medio. Una  C-S liasa 
involucrada en la biosíntesis de glucosinolatos en Arabidopsis fue identificada por 
medios bioinformáticos (Mikkelsen et al.,  2004). La elucidación del metabolismo 
del  mutante  knockout mostró  completa  ausencia  de glucosinolatos  aromáticos  y 
alifáticos.  Esto  no había  sido previamente  reportado en  ningún mutante  con la 
biosíntesis  de  glucosinolatos  alterado,  y  sugiere  que la  C-S liasa  constituye  un 
único gen en la familia.
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Figura 1.-Via metabólica de los glucosinolatos.  Los pasos se indican en el  texto (Elongación de la cadena, 
formación de la estructura básica, modificación de la estructura y degradación de los glucosinolatos).
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II.2.2.2.3. Conversión de ácidos tiohidroxímicos a glucosinolatos
Un  ácido  tiohidroxímico  UDP-glucosa  S-glucosiltransferasa  (Figura  1-l), 
UGT74B1   codificado  por  el  gen  At1g24100,  que  glucosila   ácido 
fenilacetohidroxímico para producir el correspondiente desfosfoglucosinolato, fue 
identificado en  Arabidopsis basado en su homología a un ortólogo patentado de 
Brassica  napus  (Grubb et  al.,  2004).  Los  mutantes  knockout de  UGT74B1 
disminuyeron  significativamente  la  producción  de  glucosinolatos,  sin  embargo 
hubo  acumulación  de  dichos  productos;  lo  que  sugiere  que  existe  una  fuente 
alternativa  de  UGT  en  la  ruta  metabólica.  El  PAPS,  desulfoglucosinolato 
sulfotransferasa (Figura 1-l), AtST5a (codificado por At1g74100),  que cataliza el 
último paso de la síntesis de la estructura básica fue recientemente identificado por 
“diferencial RNA display” de genes regulados por coronatina (Piotrowski  et al.,  
2004). La caracterización bioquímica de AtST5a y su homólogo cercano AtST5b 
(At1g74090)  y  AtST5c  (At1g18590)  muestra  que  AtST5a  prefiere 
desulfoglucosinolatos derivados de triptófano y fenilalanina, mientras que AtST5b 
y AtST5c desulfoglucosinolatos de cadena larga (Piotrowski et al., 2004).
II.2.2.3. Modificación en la estructura de los glucosinolatos
Las formas parentales de glucosinolatos inicialmente formadas, están sujetas a un 
amplio rango de modificaciones  posteriores  en el  grupo R. Esas reacciones  son 
tanto  de  interés  biológico  como  bioquímico,  debido  a  que  influyen  sobre  la 
dirección  de  la  hidrólisis  de  glucosinolatos  y  resultan  en  la  actividad  de  los 
productos de hidrólisis. El grupo R de los glucosinolatos derivados de metionina y 
sus homólogos de cadena elongada, están especialmente sujetos a modificaciones 
posteriores (Figura 1-u); tales como la oxidación paso a paso del átomo de azufre 
en la cadena lateral del metiltioalquil conduciendo, sucesivamente, a las moléculas 
de  metilsulfinilalquil  y  metilsulfonilalquil.  Las  cadenas  laterales  del 
metilsulfinilalquil pueden ser modificadas mediante clivajes oxidativos para lograr 
cadenas alquenil o hidroxialquil (Figura 1-u). Los loci genéticos que controlan esas 
conversiones  han  sido  identificados  en  las  especies  de  Brassica  y  Arabidopsis 
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(Parkin et al., 1994; Mithen   et al.,  1995; Giamoustaris  et al.,  1996; Hall  et al.,  
2001).
En  Arabidopsis,  el  mapeo  usando  líneas  de  híbridos  recombinantes  de  cruces 
interecotipos implicaron un cluster de 3 genes en el control de la oxidación de la 
cadena  lateral  (Hall  et  al.,  2001;  Kliebenstein et  al., 2001).  Todos  esos  genes 
codifican dioxigenasas 2-oxo ácido dependientes, miembros de una larga familia de 
enzimas no membranosas, sin grupo hemo pero con hierro, que cataliza muchas 
reacciones  de hidroxilación,  epoxidación  y desaturación  del metabolismo de las 
plantas  (Prescott  &  John,  1996).  Por  ello,  dos  de  los  clusters  han  sido 
funcionalmente caracterizados (Kliebenstein  et al., 2001a).  El producto del gen 
AOP2, que es expresado sólo en los ecotipos que acumulan alquenil glucosinolatos, 
convierte el metilsulfinilalquil a alquenilglucosinolatos cuando es heterólogamente 
expresado en E. coli. Por otro lado, el producto del gen  AOP3, que es expresado 
solo  en  ecotipos  que  acumulan  hidroxialquil  glucosinolatos,  convierten  un 
metilsulfinilalquil  a hidroxialquil  glucosinolato (Figura 1-u). La diferencia en la 
actividad AOP entre los ecotipos son el resultado de las diferencias de la región 
promotora de AOP2 y AOP3 y una delecion en el marco de lectura del AOP2, que 
da lugar a una proteína trunca (Kliebenstein et al., 2001a). Estudios de herencia y 
secuenciación  de  clones  BAC,  indican  que  analogos  de  clusters  de  genes 
dioxigenasa  2-oxoácido-dependiente  están  presentes  en  Brassica  oleracea,  que 
también  controla  la  oxidación de la  cadena  lateral  (Gao et  al., 2004; Li et  al., 
2001).  Poco se  conoce acerca  de las  bases  moleculares  y  bioquímicas  de otras 
transformaciones secundarias, tales como la esterificación de los grupos hidroxilos 
libres  por  ácido  benzoico,  excepto  que  esas  reacciones  sigan  la  formación  del 
esqueleto básico de los glucosinolatos (Graser et al., 2001).
II.2.2.4. Regulación en la síntesis de glucosinolatos
 En brasicáceas de importancia económica, algunas especies producen entre 30 y 
40  glucosinolatos  diferentes;  en  el  que  la  forma  alifática,  derivada  de 
homometionina,  son  las  más  diversas.  El  análisis  de  loci  para  caracteres 
cuantitativos  (QTL)  es  una  herramienta  muy  poderosa  para  el  estudio  de  la 
variación cuantitativa y cualitativa en los perfiles de glucosinolatos. Mediante esta 
estrategia, se han identificado de 4 a 6 QTLs que controlan la concentración de 
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glucosinolatos en las semillas de  B. napus  (Toroser  et al., 1995;  Uzunova  et al.,  
1995).  En  Arabidopsis,  mediante  un experimento  de  mapeo  QTL en  el  que  se 
empleó líneas híbridas de  Landsberg  erecta (Ler) X Cape Verde Islands, se ha 
identificado  algunos  QTLs  que  controlan  la  acumulación  de   glucosinolatos 
alifáticos, aromáticos e indoles, en hojas y semillas (Kliebenstein et al., 2001a). En 
esas  condiciones,   sólo  6  QTLs  determinan  la  acumulación  de  glucosinolatos 
alifáticos  totales,  dos de ellos son loci biosintéticos GS-Elong  y GS-AOP,  seis 
QTL  controlan  la  totalidad  de  indol  glucosinolatos,  y  tres  loci  regulan  a  los 
glucosinolatos menos dominantes. Cinco loci adicionales fueron específicos a los 
subgrupos  de  indol  glucosinolatos.  Con  excepción  del  locus  GS-Elong,  que 
controla tanto los glucosinolatos alifáticos totales en la hoja, como los aromáticos 
totales en la semilla, no se encontró correlación entre los QTL para los diferentes 
tipos  de glucosinolatos,  lo  que  sugiere   que  las  clases  son  independientemente 
reguladas (Kliebenstein et al.,  2001b).
El  análisis  QTL  demuestra  que  un  gran  número  de  loci  variable  controla  la 
acumulación de glucosinolatos. Aparte de GS-Elong y GS-AOP, ningún otro loci ha 
sido  clonado  y  caracterizado.  Sin  embargo,  el  indol  glucosinolato   que  es 
controlado por el locus DF119L sobre el cromosoma V, se mapea en la vecindad al 
ATR1,  el  factor  de  transcripción  AtMyb34,  que  ha  sido  identificado  como  un 
regulador (Bender & Fink, 1998).
El mutante atr1D posee una regulación del triptofano alterada (Altered Tryptophan 
Regulation)  y  causa  una  elevada  expresión  de  genes  para  la  síntesis  de  indol 
glucosinolatos:  CYP79B2,  CYP79B3  y CYP83B1;  y  el  gen  biosintético  del 
triptófano:  ASA1 (Bender & Fink, 1998). Los mutantes  atr1D presentan elevados 
niveles de indol glucosinolatos; mientras que los mutantes  atr1 producen niveles 
muy reducidos de los referidos glucosinolatos. Lo cual implica que el ATR1 puede 
ser manipulado para coordinadamente controlar las enzimas que sintetizan los indol 
glucosinolatos.
El  nivel  y  composición  de  los  glucosinolatos  en  plantas  refleja  tanto  factores 
ambientales  como  genéticos,  desde  que  algunos  glcucosinolatos  pueden  estar 
constitutivamente presentes y otros pueden ser inducidos. La inducción de CYP79 
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específica se correlaciona con la  acumulación de los respectivos  glucosinolatos, 
indicando que esta regula a nivel transcripcional (Mikkelsen et al., 2003).
Algunos estudios, donde emplean diferentes especies de plantas, han mostrado que 
el  metil  jasmonato  y  las  heridas  provocadas  inducen  indol  glucosinolatos 
específicos (Mikkelsen et al., 2003).
CYP79B2 y CYP79B3 parecen tener diferentes funciones debido a que  el primero 
es principalmente inducido durante la producción de camalexina (Glawischnig et  
al., 2004); mientras que el segundo por el metil jasmonato (Brader et al., 2001). El 
ácido  salicílico,  un  inductor  menos  pronunciado,  induce  específicamente  al  4-
metoxi indol-3-metil glucosinolato en algunos ecotipos de Arabidopsis (Mikkelsen 
et al., 2003). En las hojas de B. napus,  el ácido salicílico incrementa los niveles 
totales de glucosinolatos; en donde el 2-fenil metil glucosinolato muestra el nivel 
mas alto de acumulación (Kiddle et al.,1994). 
El clonamiento y la caracterización de los genes relacionados con los QTL dará 
lugar  a  un mejor  entendimiento  de las  bases  moleculares  y  bioquímicas  de  los 
perfiles de glucosinolatos. Hirai y colaboradores integraron la metabolómica y la 
transcriptómica  para  elucidar  las  redes  gen  a  gen  y  metabolitos  a  gen  de 
Arabidopsis bajo condiciones deficientes de azufre (Hirai et al., 2005). De acuerdo 
a ello, tres posibles genes para sulfotransferasa fueron identificados: At1g74100, 
At1g18590 y  At1g74100;  denominados  AtSOT16,  AtSOT17 y  AtSOT18, 
respectivamente; dentro del grupo de los genes clasificados para la biosíntesis de 
glucosinolatos. Este también fue el caso de At1g24100, el cual se había asumido 
que  codifica  para  S-glucosiltransferasa   involucrado  en  la  biosíntesis  de 
glucosinolatos (Petersen et al., 2001).
II.2.2.5. Degradación de los glusosinolatos 
La degradación  de los  glucosinolatos  es  activada  frente  al  daño en  la  planta  y 
resulta en una diversidad de isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos. Comienza cuando 
la enzima tioglucósido glucohidrolasa (mirosinasa) rompe el enlace tioglucósido 
del glucosinolato, de donde se origina glucosa y una aglicona inestable (Bones & 
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Rossiter,  1996)  (Figura  1-m).  Dependiendo  del  tipo  de  cadena  lateral  de 
glucosinolato, se forman productos de hidrólisis específicos. 
II.2.2.4.1. Productos de hidrólisis 
Los  productos  de  hidrólisis  predominantes  en  muchas  especies  son  los 
isotiocianatos  (Figura  1-r),  que  son  formados  de  una  aglicona,  mediante 
reconfiguración estructural en el que están involucrado iones de Fe2+ (Galletti et al., 
2001). Sin  embargo,  los  factores  proteicos  pueden  estar  involucrados  en  la 
formación  de nitrilo  in vivo, como es el caso de la proteína epitiospecifier (ESP) 
(MacLeod & Rossiter,  1985) (Figura 1-p).  En caso de que la  cadena lateral  de 
glucosinolatos  tenga  un doble  enlace,  ESP promueve  la  reacción  del  átomo de 
azufre del enlace tioglucósido con el  doble enlace para formar un anillo tirano, 
originándose el  epitionitrilo(Figura 1-p). El proceso ocurre sólo en presencia de 
mirosinasa;  mientras  que no se  conoce si  ESP posee habilidad  catalítica  por si 
mismo. El reciente aislamiento de un gen de  Arabidopsis   que codifica un ESP 
mostró  que esta  proteína  no sólo  promueve  la  formación  de epitionitrilos,  sino 
también  la  formación  de  nitrilos  simples  a  partir  de  una  gran  variedad  de 
glucosinolatos (Lambrix et al., 2001). Otros productos de la hidrólisis incluyen los 
tiocianatos, que están formados a partir de tres glucosinolatos: bencil, alil y 4 metil 
sulfinil butil glucosinolato; todos ellos forman cationes de cadenas laterales estable 
(Figura  1-t).  Así  como  la  formación  de  nitrilos,  la  producción  de  tiocianatos 
también  está  asociado con factores  protéicos  específicos  (Hasapis  & MacLeod, 
1982) (Figura 1-n), que se desconoce hasta la fecha. Los productos de hidrólisis de 
los  indol  glucosinolatos  son  algo  diferentes  con  respecto  a  otros  tipos  de 
glucosinolatos,  debido  a  que  los  isotiocianatos  recientemente  formados  son 
inestables a pH neutro o ligeramente ácidos, y subsecuentemente son convertidos 
en otros metabolitos, incluyendo indol metanoles, conjugados de ácido ascórbico y 
mezclas de oligómeros (Buskov et al., 2000).
II.2.2.4.2. Fisiología y Bioquímica de las mirosinasas
Los primeros productos de degradación de los glucosinolatos han sido objeto de 
muchas investigaciones a nivel molecular (Rask et al., 2000). Como miembro de la 
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familia glucósido hidrolasa, las mirosinasas tienen una estructura tridimensional y 
propiedades como las de la O-glucosidasas (Burmeister et al.,1997). La abundancia 
de los puentes de salinos, enlaces disulfuro, y puentes de hidrógeno aparentes en la 
estructura pueden promover  la estabilidad en ambiente extracelular, en el cual las 
mirosinasas  deben  funcionar  a  raíz  del  daño  en  el  tejido  de  la  planta.  Las 
mirosinasas  también  están  fuertemente  glucosidadas  con  carbohidratos,  lo  que 
contribuye hasta el 20% de su peso molecular. La glucosinación puede permitir la 
estabilidad de la proteína, como para proteger a la enzima de ser inactivada por 
productos  de hidrólisis  reactivos.  La cristalografía  de rayos  X de la  mirosinasa 
reveló un rol para el ascorbato como un cofactor esencial (Burmeister et al., 2000). 
Este hallazgo tiene relación con muchas experiencias previas que indicaban el rol 
del  ascorbato, a bajas concentraciones (mM),  en la estimulación de la mirosinasa. 
Como  el  único  grupo  de  β-tioglucosinolatos  conocidos  en  la  naturaleza,  las 
mirosinasas usan sólo glucosinolatos como sustratos; sin tener actividad,  in  vitro, 
sobre los O-glucósidos y otros S-glucósidos. Sin embargo, entre los diferentes tipos 
de  glucosinolatos,  el  rango  de  sus  sustratos  es  variable.  Por  lo  que  muchas 
mirosinasas hidrolizan múltiples glucosinolatos (Chen &  Halkier, 1999), algunos 
son altamente específicos (Bernardi et al., 2003). En todas las plantas investigadas, 
las  mirosinasas  son  codificadas  por  una  familia  de  multigenes.  En  el  caso  de 
Arabidopsis, se tienen 4 genes que codifican mirosinasas funcionales (Xu et al., 
2004); mientras que en B. napus y Sinapis alba cada uno presenta 20 o más (Rask 
et al., 2000), muchos de los cuales, tienen distintos patrones de expresión tejido-
específico (Lenman et al., 1993).
La ubicación celular y subcelular de las mirosinasas, ha sido una interrogante de 
prolongado  interés  en  la  investigación  de  los  glucosinolatos;  debido  a  que  se 
supone que este sea una estrategia para evitar  la reacción glucosinolato-mirosinasa 
dentro de la planta intacta, pero que permite el contacto y la activación frente al 
daño de la planta (Luthy & Matile, 1984).
Por más de 100 años, se ha reportado que las mirosinasas son localizadas en los 
idioblastos  con  alto  contenido  de  proteína  vacuolar,  denominadas  células 
mirosinas, que están dispersas en todos los órganos de las especies de Brassicaceae. 
Esto  se  confirma  mediante  métodos  histológicos,  inmunocitoquímicos,  e 
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hibridización   in  situ;  y  mas  recientemente,  a  través  del  uso  de  líneas  de 
Arabidopsis que contienen constructos GUS con los promotores de los genes de 
mirosinasa (Tierens et al.,   2001). De acuerdo a las últimas investigaciones, se ha 
encontrado mirosinasa en los idioblastos del parénquima floema de las hojas, tallos 
e  inflorescencias  (Andreasson  et  al.,  2001)  y  también  en  las  células  guardia 
(Husebye et al., 2002). Cuando esos resultados fueron confrontados con el reciente 
reporte  de  que  los  glucosinolatos  en  los  primordios  florales  de  Arabidopsis  se 
ubican en “células S”, situadas en la posición distal del floema (Koroleva  et al.,  
2000), sugirieron de que los glucosinolatos son segregados en estas especies en 
células separadas pero adyacentes.  Sin embargo, la disposición puede ser diferente 
en otras especies debido a que, en las especies de Brassica, las células de mirosina 
están ampliamente distribuidas fuera del sistema vacuolar.
Los extractos  de plantas  que contienen mirosinasas  poseen un número  de otras 
proteínas que coprecipitan como anticuerpos para mirosinasa, que se conocen como 
Proteínas  de  unión  a  la  mirosinasa  (Mirosinase  Binding  Proteins)  o  Proteínas 
asociadas a la mirosinasa (Mirosinase Associated Proteins) (Rask   et al.,  2000). 
Muchas  de  esas  proteínas  son  producidas  por  el  daño  ocasionado  por  insectos 
(Pontoppidan et al., 2005), pero su relación con la hidrólisis de los glucosinolatos 
es desconocida. 
II.2.3. Relación evolutiva de los glucosinolatos con los glucósidos cianogénicos
Los glucósidos  cianogénicos  son ampliamente  distribuidos  en el  Reino Plantae, 
habiéndose encontrado en helechos y gimnospermas, así como en angiospermas. 
Los  glucosinolatos  son  evolutivamente  más  recientes  y  se  muestran  sólo  en  el 
orden  Caparales  y  un  extra  grupo  (outgroup),  el  género  Drypetes de  las 
Euphorbiaceae.  Debido a que ambos productos son derivados de aminoácidos y 
tienen  aldoxinas  como  intermediarios;  se  ha  planteado  la  hipótesis  que  los 
glucosinolatos se desarrollaron basados en su predisposición para hacer glucósidos 
cianogénicos. Esta teoría fue sostenida por la demostración que los homólogos de 
CYP79 catalizan la conversión de aminoácidos en ambas vías. Consistente con las 
relaciones evolutivas entre las rutas metabólicas de  los glucósidos cianogénicos y 
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glucosinolatos, las enzimas que metabolizan las aldoxinas pertenecen a la misma 
familia  CYP,  como  CYP71E1  metaboliza  p-hidroxifenilacetaldoxima  en  la 
biosíntesis de los glucósidos cianogénicos en Sorghum bicolor (Bak  et al., 1998), 
y las enzimas CYP 83, que debería ser asignado a la familia CYP71 basado en la 
homología  de  secuencias,  metaboliza  aldoxinas  en  la  vía  de  los  glucosinolatos 
(Hansen et  al.,  2001).  En  contraste  a  la  familia  CYP79  de  aminoácido  N-
hidroxilasa,  la  familia  CYP71  representa  citocromo  P450  con  actividades 
enzimáticas  muy  diversas,  solo  alguno  de  ellos  están  involucrados  en  el 
metabolismo  de  las  aldoximas.  Un  posible  escenario  para  la  evolución  de  los 
glucosinolatos es que una mutación en las enzimas aldoximetabolizadoras, en la vía 
cianogénica,  resultó  en  la  producción  de  un  componente  tóxico  en  lugar  del 
esperado hidroxinitrilo,  del cual la planta subsecuentemente tuvo que protegerse 
(Hansen et al., 2001). Desde esta perspectiva, las enzimas postaldoximas de la vía 
de los glucosinolatos pueden ser vistas como enzimas reclutadas de los procesos de 
detoxificación  para  metabolizar  componente  aci-nitro  u  óxido  de  nitrilo. 
Consistente  con  esta  hipótesis,  ambas  glucosiltransferasas  y  sulfotransferasas 
representan mecanismos de detoxificación ampliamente usados en la naturaleza.
II.3. Bioinformática: un conjunto de herramientas para el estudio de las 
Ciencias Biológicas
La bioinformática, un área de revisión actual, con frecuencia es definida como la 
aplicación  de  las  técnicas  computacionales  para  entender  y  organizar  la 
información asociada con las macromoléculas  biológicas.  Esta unión inesperada 
entre los dos sujetos es ampliamente atribuida al hecho de que la vida, en si misma, 
es una tecnología de información; la fisiología de un organismo está ampliamente 
determinada  por  sus  genes,  y  en  su  forma  más  básica,  puede  verse  como  una 
información digital (Luscombe et al., 2001).
La  creciente  información  de  macromoléculas  biológicas,  que  provienen  de 
experimentos llevados a cabo en todo el mundo,  se almacena, en forma digital, en 
las bases de datos mundiales; para el caso de secuencias nucleotídicas, se tiene la 
International  Nucleotide  Sequence  Database  Collaboration  (INSDC, 
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http://www.insdc.org/page.php?page=home),  que  fue  desarrollada  y  mantenida 
colaborativamente  entre  la  DNA  Bank  of  Japan  (DDBJ, 
http://www.ddbj.nig.ac.jp/),  European  Molecular  Biology  Laboratory  (EMBL, 
http://www.ebi.ac.uk/embl/)  y el Genbank de Estados Unidos (Nacional Center for 
Biotechnology Information-NCBI, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/),  por más de 18 
años. Dichas bases de datos comparten más de 61 millones de secuencias entre  al 
menos   240,  000  nombres  de  organismos;  donde  cada  18  meses  se  duplica  la 
cantidad de información (Benson et al., 2006). 
Asimismo,  los  esfuerzos  colaborativos  han  permitido  secuenciar  genomas 
completos de virus, bacterias, plantas, e incluso de la especie humana. Contar con 
genoma totalmente secuenciado de un organismo es un gran avance; por cuanto 
puede procederse con la identificación de los genes, estudiar su funciones, y los 
distintos niveles de interacción entre ellos. Este conocimiento permitiría controlar 
la  expresión  génica  en  un  sistema  biológico,  al  igual  que  lo  hacemos  con  un 
sistema informático.
La inmensa cantidad de información generada en las investigaciones, así como la 
disponibilidad de las primeras herramientas  computacionales,  ha resultado en el 
desarrollo de una inmensa cantidad de herramientas computacionales (software) en 
todo el mundo.
Mediante el uso de comandos ( u órdenes) basado en un lenguaje de programación, 
dentro de un programa,  pueden crearse aplicaciones ( o programas) que permiten 
llevar a cabo una o múltiples  tareas.   De hecho, los programas que conocemos 
como el MS Office, Corel Draw, Messenger, entre otros; han sido creados bajo un 
lenguaje de programación.
Existen muchos lenguajes, algunos más amigables que otros,  pero los usados con 
frecuencia en las Ciencias Biológicas son el Perl, Phyton, R, entre otros. 
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II. 3.1. Programas utilizados en la presente investigación
II.3.1.1. Sokan. 
Es un programa creado en  lenguaje  Java J2SE, por  el  Kazuza DNA Research 
Institute del Japón el año 2005. Permite calcular análisis de correlación entre los 
valores  de  expresión  de  genes  (signal  values),  editados  en  MS  Excel,  con  la 
generación de un archivo de correlación en formato de texto.  El programa tiene la 
opción para seleccionar el coeficiente de correlación mínimo o máximo (cut off).
El programa no está disponible en internet, y fue amablemente facilitado por Dr 
Kengo Kanamaru Facultad de Agricultura de la Universidad de Kobe-Japón. 
II.3.1.2. Perl. 
Es  un  lenguaje  de  programación  de  alto  nivel,  de  múltiple  aplicación  y  muy 
dinámico.  Fue  originalmente  desarrollado  por  Larry  Wall,  un  lingüista  que 
trabajaba  como  administrador  de  sistemas  para  la  NASA  en  1987,  como  un 
lenguaje  de  propósito  general  para  procesar  los  reportes  de  manera  más  fácil 
(http://en.wikipedia.org/wiki/Perl) . Desde esa fecha, se ha hecho muchos cambios 
y revisiones, hasta llegar a ser un programa muy popular entre los programadores. 
Perl toma elementos de otros lenguajes de programación: C, shell,  AWK, sed y 
Lisp. 
En diciembre del 2007  fue el 20vo aniversario de Perl 1.0; y a la vez fue liberado 
Perl  5.10.0,  el  cual  incluye  muchas  mejoras,  entre  ellas  swith  statements  
(denominado  “dado/cuando”),  expresiones  regulares,  actualizaciones,  el  smart  
match operator, entre otros (http://en.wikipedia.org/wiki/Perl).
II.3.1.3. Pajek. 
Este  es  un  programa para  MS windonws que  interpreta  gráficamente  las  redes 
grandes,  a  partir  de archivos  Network. En el  idioma eslovaco,  la  palabra  Pajek 
significa  araña.  La  última  versión  del  programa  puede  ser  obtenido  en  : 
http://vlado.fmf.uni-lj.si/pub/networks/pajek/. El desarrollo de Pajek se comenzó en 
1996.  Pajek  fue  implementado  en  lenguaje  de  programación  Delphi  (Pascal); 
disponible desde la página : http://www.thefreecountry.com/compilers/pascal.shtm  . 
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La principal motivación para la construcción de Pajek fue la existencia de varias 
fuentes de redes grandes, que ya estaban en una forma leible por la máquina. El 
programa debía proveer de herramientas para el análisis y visualización de tales 
redes: redes de colaboración, moléculas orgánicas en química, redes de interacción 
protenina-receptor,  genealogías,  redes  de  internet,  redes  de  citas  bibliográficas, 
redes de difusión (SIDA, noticias, innovaciones), data mining, etc..
II.3.1.4. Editor Sakura. 
Es  un  editor  de  texto  Japonés  para  MS  Windows.  Requiere  de  MS  windows 
Japonés Windows 95/98/NT/XP/Vista. La mayoría de los caracteres de doble bite 
no se muestran apropiadamente en versiones de MS Windows de otros lenguajes. 
El editor puede puede obtenerse en http://sakura-editor.sourceforge.net/ 
II.3.1.5. Primer3.
El  Primer  3  es  una  aplicación  que  permite  diseñar  iniciadores  a  partir  de  una 
secuencia  nucleotídica.  El  programa  permite  seleccionar,  previamente,  varias 
opciones en forma de rango: Temperatura de melting, longitud de los iniciadores, 
posiciones de anclaje. EL programa puede accederse desde http://frodo.wi.mit.edu/ 
II.3.1.6. BLAST (Basic Local Alignment Search Tooll).
Es un  programa informático de local de  secuencias, el cual puede ser DNA o de 
proteínas.  El  programa es capaz de comparar  una secuencia  problema (también 
denominada  secuencia  query) contra  una  gran  cantidad  de  secuencias  que  se 
encuentren en una base de datos. El algoritmo encuentra las secuencias de la base 
de  datos  que  tienen  mayor  parecido  a  la  secuencia  problema.  Es  importante 
mencionar  que  BLAST  usa  un  algoritmo  heurístico por  lo  que  no  nos  puede 
garantizar que ha encontrado la solución correcta. Sin embargo, BLAST es capaz 
de calcular la significación de sus resultados,  nos provee de un parámetro para 
juzgar los resultados que se obtienen. Puede accederse a este programa mediante 





La tecnología microarray permite medir los niveles de expresión de miles de genes 
al mismo tiempo a partir de una muestra de mRNA proveniente de un tejido, y/o 
células libres.  El microarray de DNA consiste en pequeños soportes sólidos en el 
cual las secuencias de miles de genes diferentes son inmobilizados o fijadas en 
posiciones específicas.  Los soportes en si mismo son laminillas de vidrio; aunque 
también puede ser láminas de silicona y fibras de nylon. En un experimento  típico, 
parte del organismo es congelado y extraído el  RNA para ser colocados en los 
referidos “chips”(Figura 2). 
Figura 2.- (A) Chip microarray, en la parte rosada se encuentran las pruebas para 8200 genes. (B) 
las que,  para permitir su visibilidad, se presenta el diagrama  para 400 genes;  sin embargo, las 
medidas mostradas si son reales.
El  RNAm  correspondiente  a  un  gen  dado,  reacciona  positivamente  con  el 




específica del chip. El nivel de  esta asociación se refleja mediante la intensidad  de 
color que se genera en la respectiva celda.  
Las intensidades de color de una prueba microarray son escaneadas y leídas  por un 
programa de computadora; el cual puede ser convertido en valores de expresión 
(signal values).
II.3.3. Sistema affimetrix
El  sistema  affimetrix  es  una  plataforma  de  microarray  confeccionado  por  la 
Corporación  Affimetrix.  El  sistema  consiste  en  láminas  (gene  chips),  que  son 
producidas  en  un  único  proceso.  Esto  resulta  en  puntos  cuadrados,   lo  que  se 
denomina  oligonucleótidos sintetizados   in situ  (oligos). En un chip Affimetrix, 
existen algunos oligonucleótidos por gen; estos están diseñados para hibridizarse a 
varias partes del mRNA para el respectivo gen (perfect  match oligos).  También 
existen lo que son conocidos como  "mismatch oligos"; que son prácticamente lo 
mismo que los "perfect match oligos", con la excepción de que existe diferencia en 
una base. Mediante el uso de algoritmos, que comparan las intensidades de un chip 
control  (mismatch  oligos)  con  el  chip  de  tratamiento  (perfect  match  oligos)  se 
encuentran los valores de expresión (signal values), que muestran la intensidad de 
expresión de 8200 genes al mismo tiempo. Los valores de expresión son medidas 
cuantitativas  calculadas  para  cada  set  de  prueba  (probe  set)  (oligonucleótidos 
complementarios a varias regiones de RNA para un determinado gen en un chip 
microarray); el cual representa el nivel relativo de la expresión de un transcripto 
(experimento con respecto al nivel básico de expresión). Son calculados mediante 
el estimado de Tukey Biweight en un paso, que lo hace prácticamente insensible a 
los  valores  extremos  que  posiblemente  incluyen  error  (outliers),  incluso  si  son 
extremos.
Para cada gen representado en el  chip,  existe  una serie  de pares de prueba (el 
número  varía  dependiendo  del  tipo  de  chip).  Un par  de  prueba  se  ancla  en  el 
terminal 3’ del transcripto de mRNA (Figura 3). 
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Figura 3.-Pasos para la obtención de datos microarray:  El RNA es extraído de un determinado 
tejido es retrotranscrito para formar el DNA complementario (cDNA), el cual se emplea para la 
transcripción  in  vitro.  Los  transciptos  (cRNA)  son  ligados  a  biotina  y  fragmentados,  para  ser 
colocados en el array de expresión del gene chip, el cual tiene oligonucleótidos complementario a 
varias porciones de un mRNA (probe set). De acuerdo a la cantidad de cRNAs que son ligados a los 
pares de prueba, se presenta una diferente intensidad de oscuridad, que puede ser cuantificado por 
intensidad; el cual se interpreta como nivel de expresión del gen.
El  sistema  Affimetrix   es  conocido  como  la  coloración  en  un  paso,  que  se 
diferencia  de otros microarrays,  que son dos o más colores.  Los chips para los 
análisis de expresión de genes de todo el genoma de  Arabidopsis contiene 8200 
genes, que todavía no son todos los genes de la especie.
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III. MATERIALES Y MÉTODOS
III.1. Diagrama  de la bioquímica de  los glucosinolatos
En  base  a  la  información  bibliográfica,  se  ha  procedido  a  diagramar  la  ruta 
bioquímica de los glucosinolatos; la que básicamente comprende 3 pasos (Halkier 
et  al.,  2006):  Elongación  de  la  cadena  de  los  aminoácidos,  biosíntesis  de  la 
estructura  básica  (Core  Structure  Biosynthesis)  y  la  degradación  de  los 
glucosinolatos, al que fue incluído el paso de la modificación en la estructura de los 
mismos.
 Se  hizo  una  búsqueda  por  los  números  de  accesión  (código  AGI,  por  ej 
At1g26000), en la página web del TAIR (The Arabidopsis Information Resource. 
http://www.Arabidopsis.org), por los referidos genes. De donde se pudo encontrar, 
además, otros genes relacionados; para cada uno de los pasos de la ruta bioquímica 
de  los  glucosinolatos.  Asimismo,  se  contó  con  la  información  del  “AraCyc 
Metabolic Pathways” del TAIR a fin de  incluir genes en cada una de las referidas 
etapas.
Debido  a  la  existencia  de  abundante  información  bibliográfica  referente  a  la 
bioquímica de los glucosinolatos,  se procedió a diagramar las rutas bioquímicas 
empleando el programa de diseño CorelDRAW X3; con la finalidad de facilitar el 
entendimiento y la difusión.
III.2. Búsqueda de genes en el TAIR
Empleando  la  herramienta  Seq  Viewer  del  TAIR 
(http://www.Arabidopsis.org/servlets/sv)  se  procedió  a  buscar  los  respectivos 
códigos  AGI.  Se  encontró  genes  relacionados  al  usar  frases  claves  como: 
“Glucosinolate Biosynthetic Process”. De esta búsqueda se tomó todos los genes. 
Un ejemplo  detallado se muestra a continuación (Figura 4). 
Se  trata  de  la  búsqueda  del  código  AGI  para   MAM1  (Metiltioalquil  malato 
sintasa1), que lleva a cabo la reacción de condensación en el ciclo de elongación de 
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la cadena de los glucosinolatos. De acuerdo a las opciones de búsqueda, se requiere 
colocar un asterisco seguido del nombre del gen, en este caso MAM1; de modo que 
no sea entendido como un código AGI (Figura 4 A).
En la figura 4 B, haciendo clic sobre dicho código, se muestra una ventana con 
información referente al gen; además, en la parte de anotaciones, se tiene un enlace 
en la columna “keywords”, que son procesos bioquímicos relacionados. Uno de 
ellos es el de “glucosinolate biosynthetic process”.
De todos esos genes se ha tomado los códigos de accesión para efectos de hacer los 
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Figura 4.- (A) Herramienta del TAIR (Seq Viewer Whole Genome View), que permite ubicar 
genes en el genoma de Arabidopsis thaliana. (B) Ubicación del gen correspondiente, que se 
simboliza con su código AGI (At5g23010 como ejemplo). (C) Información que se muestra al hacer 
click en el gen At5g23010. (D) Dentro de ello, en “data associated to this term” se tiene 21 genes y 
24 anotaciones; mientras que en “data associated to children’s terms” (genes que tienen un 
comportamiento entre parentales y progenie), se tiene 5 genes y 5 anotaciones. 
32
Los genes  fueron agrupados por  las  palabras  claves  y  por  etapas  de  síntesis  y 
degradación de los glucosinolatos. Se han mantenido las palabras claves en inglés, 
a fin de evitar múltiples interpretaciones que dificultarían el acceso a través de la 
página web del TAIR. 
El catalogar a los genes dentro de cada etapa no pretende ser determinante; en la 
naturaleza existen genes que participan en múltiples rutas metabólicas. La finalidad 
es ordenarlos, de alguna manera, en base a la información bibliográfica,  y la que se 
puede encontrar en la base de datos del TAIR. 
Se hizo el análisis de correlación de genes  dentro de cada una de las 4 etapas de 
síntesis y degradación de los glucosinolatos; asimismo, se llevó a cabo los análisis 
entre etapas. 
III.3. Obtención de datos microarray
Empleando  la  lista  de  los  genes  seleccionados  (205  genes)  se  procedió  con  la 
obtención de datos de expresión (Affimetrix data) de Arabidopsis thaliana, a partir 
de la página web NASCAccays 
 (http://affymetrix.Arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html).  Mediante  la 
opción “Bulk Gene Download” se descargó los  respectivos datos de expresión de 
genes. Sólo se consideró los datos de expresión de 172 genes en  los análisis de 
correlación  (Figura  5),  debido  a  que  en  los  restantes  33  genes  aún   no  se  ha 




Figura  5.- Descarga  de  datos  de  expresión  de  los  genesde  A.  thaliana  seleccionados  del 
NASCArrays. Esta manera de descarga permite obtener todos los experimentos existentes hasta la 
fecha, donde se incluya los genes de la lista, que en este caso son 205. (A) Pagina web NASCArray 
(http://affymetrix.arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html);  donde  se  indica,  mediante  un 
círculo rojo, la opción de búsqueda “Gene Bulk Download”; la cual nos conduce a (B) la referida 
opción de búsqueda. En ella, puede colocarse una lista de genes de los que se requiere datos de 
expresión.
La opción de descarga fue sólo valores de expresión (previamente conocido como 
“para agrupamiento”), anotación básica (sólo nombres de genes), y formato CSV 
(delimitado por comas). El archivo CSV fue editado en MS Excel, lo cual consistió 
en  dejar  sólo  los  valores  de  expresión,  los  códigos  AGI   de  los  genes,  y  los 
nombres para cada prueba.
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Figura 6.- Distribución de los datos de expresión de los genes en formato Excel. En la columna 
“A” se tiene los códigos AGI para cada gen, en la fila “2” se tiene los diferentes nombres de las 
pruebas microarray. Es muy importante colocar el símbolo “>” para indicar que se trata de un título, 
como se tiene en las celdas “A1” y  “A2”.
Figura  7.-  Obtención  del  archivo  de  correlación  mediante  el  programa  Sokan.  El  archivo 
descargado del  NASCArray tiene formato CSV, que fue editado mediante Excel  (Figura  6).  El 
programa Sokan, empleando la opción de corte (cut off) al nivel de correlación de 0.8, produjo el 
archivo de correlación “OUT (ge 0.8)Glucosinolate”; el cual fue colocado dentro del archivo del 
programa Perl, para llevar a cabo las correlaciones entre listas de genes dentro y entre etapas del 
proceso de síntesis y degradación de los glucosinolatos.
csv xls Delimitado por  
tabulaciones txt
 Datos array 
Análisis de correlación 
mediante el programa 
Sokan
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Luego de que el archivo de los datos de expresión de los genes fuera editado como 
se indica en la figura 6, se guardó una copia en formato de texto delimitado por 
tabulaciones; con la finalidad que sea compatible con el programa Sokan, el cual 
fue  empleado  para  obtener  un  archivo  de  correlación  a  partir  de  los  datos  de 
expresión. 
III.4. Análisis de correlación AA y AB entre listas de genes para cada etapa 
del proceso de síntesis y degradación de glucosinolatos
Dentro  de  la  carpeta  del  programa  Perl,  se  colocó  4  archivos  de  texto;  que 
corresponden a los genes de las etapas del proceso de síntesis y degradación de los 
glucosinolatos. Además, se colocó el archivo de correlación de los genes “OUT (ge 
0.8)Glucosinolate”, como se indica en la (Figura 7 y 8).  
Se trabajó con el ícono multi AA-AB del Perl, de manera como se indica en la 
figura  8.   El  cual  resulta  en  archivos  “AA”  y  “AB”.  Los  archivos  “AA” 
corresponden a  la  correlacion  entre  genes  dentro de una etapa  de biosíntesis  o 
degradación  de  los  glucosinolatos.  Los  archivos  “AB”  corresponden  a 
correlaciones entre genes de dos etapas. 
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   EDITOR DE TEXTO SAKURA
  
Figura 8.- Proceso de una aplicación del programa Perl para llevar a cabo las correlaciones “AA” 
y “AB”. (A) se tiene 4 archivos de texto que contienen  listas de genes que corresponden a etapas 
del  proceso  de  biosíntesis  y  degradación  de  los  glucosinolatos  (Gluc_chain_elongation, 
Gluc_chain_modification, Gluc_core_structure  y Gluc_chain_degradation). Un quinto archivo de 
texto, en la misma carpeta, corresponde al archivo de correlación de los genes (producido por el 
programa Sokan). Si arrastramos el ícono multi AA-AB del Perl, sobre el editor de textos Sakura 
(B), podemos ver que puede especificarse el nombre del archivo (“A” o “B”); además del archivo 
de correlación.
Cada vez que se cambió la lista de genes, mediante el editor Sakura, se hizo doble 
click sobre el ícono multi AA-AB del Perl, con el fin de ejecutar el programa. En la 
figura 8, se tiene la lista de genes “Gluc_chain_modification.txt” en la entrada “A” 
( @inA,); mientras que “Gluc_degradation.txt” en la entrada “B” (@InB ). En la 
entrada  @moto,   se  tiene  el  archivo  de  correlación  “OUT  (ge 
0.8)Glucosinolate.txt”,  obtenido  mediante  el  uso  del  programa  Sokan.  Así,  la 
ejecución  del  programa  Perl,  mediante  el  ícono  “multi  AA-AB”,  produjo  los 
archivos:
• AA.(Gluc_chain_modification).OUT (ge 0.8)Glucosinolate. 
• AB.(Gluc_chain_modification-Gluc_degradation).OUT(ge 0.8)Glucosinolate. 
De esta manera, se obtuvo un tipo de archivo “AA” (Gluc_chain_modification) y 
un tipo de archivo “AB” (Gluc_chain_modification-Gluc_chain_degradation). Con 
4  listas  de  genes,  “Gluc_chain_elongation”,  “Gluc_core_structure”, 
“Gluc_chain_modification”  y  “Gluc_degradation”;  pueden  generarse  4  archivos 
Listas de genes 
de interés
A B
Archivo de correlación 
con límite inferior de 0.8
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“AA” y 6 archivos “AB”. No hay diferencias con respecto al orden en los archivos 
“AB”.
Los archivos de texto “AA” y AB” fueron transformados en archivos “network” 
mediante  el  uso  del  programa  txt2pajek,  de  modo  que  pueda  ser  leído  por  el 
programa Pajek. En el programa Pajek,  mediante la opción “draw partition”,  se 
graficó las respectivas correlaciones.
 III.5. Alineamiento BLAST y diseño de iniciadores de anclaje en zonas 
conservadas
Se hizo un alineamiento BLASTn (nucleotide-Basic Local Alingment Search Tool) 
empleando  las  secuencias  de  los  genes  involucrados  en  la  biosíntesis  de  los 
glucosinolatos  (obtenidos  de  la  base  de  datos  TAIR);  dicha  herramienta  se 
encuentra en la base de datos del NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/). Dentro del 
BLASTn, se procedió con la selección de la base de datos “Nucleotide  Collection” 
(nr/nc)  (non  redundant),  y  optimizado  por  “Highly  Similar  Sequences” 
(Megaglast).  Basado en el resultado del alineamiento BLAST, se han identificado 
dos regiones conservadas por gen; a fin de diseñar los iniciadores  “Forward” y 
“Reverse” que se anclen  en dichas regiones. 
IV. RESULTADOS
Los análisis de correlación entre las 3 etapas de la biosíntesis de los glucosinolatos, 
entre los genes de la degradación de los glucosinolatos (archivos “AA”), así como 
de las diferentes combinaciones entre ellas (archivos “AB”), resultó en lo siguiente:
De  los  4  archivos  “AA”,  sólo  2  fueron  significativos  “Gluc_core_structure”  y 
“Gluc_chain_degradation” ; por presentar clusters con coeficiente de correlación 
mayor o igual a 0,8. De la misma manera, de los 6 archivos “AB” sólo uno fue 
significativo “Gluc_core_structure-Gluc_chain_degradation”.
De modo que se diagramaron las correlaciones que tienen que ver con la síntesis de 
la estructura básica (Core structure biosynthesis), degradación de los glucosinolatos 
y la correlación entre ambas etapas.
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La mayoría  de los genes considerados para los análisis de correlación,  han sido 
ubicados en la etapa de degradación de los glucosinolatos (176  genes) seguido de 
la  etapa  de  formación  del  “core  structure”  de los  glucosinolatos,  con 35 genes 
(Tabla 1A). 
Tabla  1.-  A).Número  de  genes  distribuídos  por  palabra  clave  y  por  etapas  de  síntesis  y 
degradación de los glucosinolatos. B). Genes considerados en más de una etapa simultáneamente.
A










de la cadena Degradación
GBP 2 / 2 / 0 8 / 8 / 1 3 / 3 / 0 3 / 3 / 0
IGBP ---- 2 / 2 / 0 ---- ----
GBP-M ---- 10 / 8 / 4 ---- ----
GBP-W ---- 6 / 6 / 1 ---- ----
GBP-F ---- 6 / 6 / 2 ---- ----
RGBP ---- 2 / 2 / 1 ---- ----
GCP ---- ---- 1 / 0 / 0 5 / 3 / 0
OxPD ---- 3 / 3 / 0 3 / 3 / 0 51 / 44 / 10
OxSD ---- 1 / 1 / 0 1 / 1 / 0 3 / 3 / 0
BGAL ---- ---- ---- 17 / 16 / 5
GH ---- ---- ---- 48 / 38 / 5
MBP ---- ---- ---- 4 / 1 / 0
Otros ---- 8 / 6 / 0 ---- 49 / 43 / 10








de la cadena Degradación
At5g23010 At5g23010   
At5g23020 At5g23020   
 At5g26000 At5g26000
 At1g06640  At1g06640
 At1g06650  At1g06650
 At1g06620  At1g06620
 At4g03050 At4g03050 At4g03050
 At4g03060 At4g03060 At4g03060
 At4g03070 At4g03070 At4g03070
En la tabla 1A, dentro de cada celda, el primer número indica el número total de 
genes para la respectiva categoría, el segundo indica el número total de genes con 
pruebas  microarray  disponibles,  el  tercero  indica  el  número  de  genes  que  fue 
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graficado por el análisis de correlación de Pearson. Las líneas punteadas indican 
que no ha sido considerado ningún gen en la respectiva etapa y palabra clave.
IV.1. Correlación entre los niveles de expresión de genes  involucrados en la 
síntesis de la estructura básica de los glucosinolatos (Core structure 
biosynthesis)
Se encontró clusters de correlación, con coeficiente mayor o igual a 0,8,  dentro de 
los genes que fueron incluídos en la etapa de formación de la estructura básica de 
los glucosinolatos, degradación de los glucosinolatos y en la relación “AB” entre 
ambos; no habiéndose encontrado clusters en otros análisis. 
Figura 9.- Análisis de correlación “AA” dentro de los genes que participan en la síntesis de la 
estructura básica de los glucosinolatos (core structure biosíntesis). Los vértices amarillos encerrados 
por elipses rojas indica genes determinados que se correlacionan con otro gen < del mismo grupo 
(de la misma lista), a través de un coeficiente de correlación (< 0,8) con uno o más genes; de modo 
que se trata de un clúster de correlación. La elipse verde punteada  encierra  a los genes que han 
sido encontrados en el proceso de síntesis de glucosinolatos a partir de la homometionina. La elipse 
punteada de color lila indica otros genes que fueron encontrados como “relacionados” con la etapa 
de síntesis de la estructura básica de los glucosinolatos. Los textos en rojo indican los distintos 
nombres con los que se los identifica.
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Figura 10.- Ruta bioquímica de la síntesis de glucosinolatos a partir de la  homometionina. Los 
círculos rojos indican los genes que forman clusters de correlación en cuanto a su expresión (Figura 
9).   El  círculo  lila  indica  que probablemente  se  trate  del  gen  At3g19710,  el  cual  codifica  una 
proteína que pertenece a la familia de las aminotransferasas y que se correlaciona fuertemente con 
el gen AT4g13770.
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IV.2. Degradación de los glucosinolatos
Los  resultados  del  análisis  de  correlación  para  genes  que  participan  en  la 
degradación de los glucosinolatos produjo un cluster de 8 genes (Figura 11A), uno 
de 4 genes , dos de 3, y seis de 2 genes (Figura 11B). En el primer cluster, se 
aprecia un cierto control que podría estar ejerciendo el gen At5g5400,  que codifica 
una oxidoreductasa,  sobre cada uno de los otros genes que pertenecen al clúster. 5 
genes de este análisis de correlación codifican para oxidoreductasas; dos genes de 
la familia glicósido hidrolasa (At3g21370 y At4g22100) y un gen de la giberelina 
20-oxidasa (At5g07200).
En el clúster de 4 genes, se encontró que la β-Galactosidasa 11 (At4g35010) se 
encuentra fuertemente correlacionada, mediante un coeficiente de 0,979, con la β- 
Galactosidasa 13 (At2g16730); la cual, a su vez, se correlaciona fuertemente con 
un pseudo gen de mirosinasa (At1g51490) (Xu  et al.,  2004), con coeficiente de 
0,957.   Los  tres  genes  referidos,  conjuntamente  con  el  de  la  oxidoreductasa 
MFJ20.17  (At3g28490),  forman  un  clúster  de  correlación  que  abarca  todas  las 
combinaciones  posibles  entre  ellos.  Algo  muy  interesante  de  resaltar  es  que 
At1g51490 es muy similar a dos  de los cuatro genes para mirosinasas funcionales 
encontrados en Arabidopsis: BGLU34 (At1g74600) y BGLU35 (At1g51470) (Xu 
et al.,  2004).
Uno de  los  clusters  lineales  de tres  genes,   incluye  a  un supuesto  gen para β-
galactosidasa 14 (At4g38590), con un coeficiente de 0,856, el cual se correlaciona 
con la giberelina-2-oxidasa 3 (At2g34555), que a su vez se correlaciona con una 
oxidorreductasa  de  la  familia  2OG-FE  (II)  oxigenasa  (At2g06960),  con  un 
coeficiente de 0,801.
El otro cluster de 3 genes  incluye, una proteína de la familia de las lipoxigenasas 
(At1g72520), la cual se correlaciona con  la lipoxigenasa LOX3 (At1g17420), la 
que  a  su  vez  se  correlaciona  con  la  9-cis-epoxicarotenoide  dioxigenasa 
(At3g14440). Esta última es una enzima clave en la biosíntesis del ácido abcísico, 
regulado en respuesta a la salinidad y sequía.
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En relación a los 6 clusters de 2 genes,  estos comprenden a giberelina oxidasas, β-
galactosidasas  y  glicosil  hidrolasas;  uno  de  ellos  asocia  a  dos  β-galactosidasas 
(At3g13750  y  At3g52840)  y  otro  a  dos  glicósido  hidrolasas  (At3g60120  y 
At5g24540). 
La importancia de estas enzimas es que podrían estar actuando como mirosinasas, 
degradando a los glucosinolatos.
Figura 11A.- Análisis de correlación “AA” entre genes considerados para la degradación de los 
glucosinolatos. Cluster de 8 genes.
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Figura 11B.- Análisis de correlación “AA” entre genes considerados para la degradación de los 
glucosinolatos. Clusters de cuatro (1), de tres (2), y  de dos (6) genes.
IV.3.  Relación  entre  distintas  etapas  del  metabolismo:  Biosíntesis  de  la 
Estructura Básica - Degradación de los Glucosinolatos
La única  relación  en la  que  se  observó la  coexpresión  de genes  entre  distintas 
etapas  del  metabolismo de los glucosinolatos,  ha sido entre la  biosíntesis  de la 
estructura  básica  y  de  la  degradación  de  los  glucosinolatos.  En  este  caso  se 
evidencia  la  correlación  entre  el  gen  que  da  inicio  a  la  biosíntesis  de  los 
glucosinolatos  (CYP79C2),  mediante  la  transformación  de  los  aminoácidos  en 
aldoximas,  y  dos  genes  que  inicialmente  fueron  incluídos  en  el  proceso  de 
degradación de los glucosinolatos (At2g34555 y At4g38590). El primero de ellos 
es  la  giberelina  2-oxidasa-3  (ATGA2OX3),  mientras  que  el  segundo  es  la  β-
galactosidasa 14 (BGAL14). 

















Figura 12.- Análisis  de correlación  “AB” entre  los  genes  para  la  síntesis  de  la 
estructura básica  y los genes para la degradación de los glucosinolatos.  
IV.4. Iniciadores para posibles genes reguladores y de importancia en el 
metabolismo de glucosinolatos
Se diseñó 29 pares de iniciadores (F&R) para una porción interna conservada de 
posibles genes reguladores del metabolismo de los glucosinolatos. Ello supuso un 
previo alineamiento de secuencias BLAST (Anexo 2), a fin de dar cierta garantía 
de que los fragmentos  amplificados sean realmente ortólogos de posibles genes 
reguladores y/o claves en el metabolismo de glucosinatos. Entre ellos se incluye al 
MAM1 y MAM3 (Halkier et al., 2006), que tienen que ver con la elongación de la 
cadena lateral. Asimismo, para todos los genes CYP79, por cuanto dan inicio a la 
síntesis de glucosinolatos y se asocian con la producción de tipos específicos de los 
referidos productos. 
Entre  los  genes  que  resaltan  en  el  análisis  de  correlación,  para  genes  que 
intervienen  en  la  formación  de  la  estructura  básica  de  los  glucosinolatos  (por 
presentar  mayor  número  de  enlaces),  se  tiene  a  At1g74090  (con  4  enlaces), 
At5g61420  (con  3  enlaces)  y  At4g13770  (con  3  enlaces)  (Figura  9). 
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Adicionalmente se consideró a At5g60890, que sintetiza ATR1 (Regulador de la 
síntesis de indol glucosinolatos (Bender & Fink, 1998)..
Con respecto a los genes para la degradación de glucosinolatos, se tomó en cuenta 
a At5g54000, At4g22100, At3g21370 y At5g07480; con 7, 6, 5 y 5 enlaces de 
correlación  respectivamente  (Figura 11).  Asimismo,  se  tomó a At1g51490 (gen 
similar  a  mirosinasa),  el  cual  se  correlaciona  con  At2g16730,  At3g28490  y 
At4g35010 (Figura 11); que también fueron considerados para la síntesis de los 
respectivos iniciadores. 
Desde  que  la  mirosinasa  es  una  enzima  clave  en  la  degradación  de  los 
glucosinolatos, formando parte del interesante Sistema Glucosinolato-Mirosinasa, 
se consideró a 4 mirosinasas funcionales para Arabidopsis (Xu  et al., 2004).
Tabla 2.- Iniciadores diseñados para una porción de los posibles genes  importantes del metabolismo de glucosinolatos; en donde se han elegido regiones conservadas como posiciones de  
anclaje de los iniciadores (Anexo 2). Los genes están catalogados por etapas: Elongación de la cadena, Biosíntesis de la estructura básica y Degradación de los glucosinolatos. Se indica los  
iniciadores F y R para los respectivos genes; indicandose los valores de Temperatura de Melting (TM), porcentaje de G y C (%GC), Calidad (valor obtenido mediante algoritmos empleados  
por el programa Fast PCR, en la opción “primer test”). Las secuencias de donde se diseñaron los iniciadores se indican en  anexo2. 
 * El número entre paréntesis, al lado del código AGI, indica el número de genes con los que se correlaciona el respectivo gen (de acuerdo a los resultados de la presente tesis.
Nombre Locus Secuencia de  primers % CG TM Calidad Comentarios
Elongación de la cadena
MAM1 At5g23010 F : TCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTG 54,2 62,3 114 R : CATGTGGCATGTTGATCCCTACCGT 52,0 61,8 112
MAM-L, MAM 3: At5g23020 F : GACGCTTCGTGACGGTGAACAAT 52,2 60,6 98 R : GAAGACAATATCATCAGCCCCTGGAGT 48,1 60,6 80
Formación de  la estructura básica de  los glucosinolatos
CYP79C2 At1g58260 F : TCCAAATGATCATCAACCGGCC 50,0 58,9 77 R : CAGTTCATTTGTGGCTTTCTCAAGAATC 39,3 57,6 85
CYP79C1 At1g79370 F : GTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACT 30,8 52,7 89 R : AACAGATTTTCTTTTGACTCGACT 33,3 53,6 43
CYP79B3 At2g22330 F : CACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCT 37,0 55,7 62 R : AGGAATATGGTAACCTGCGACG 50,0 57,6 86
CYP79B2 : At4g39950 F : AAGTATCATGACCCAATCATCGACG 44,0 57,5 99 R : GTGAAACCTTGAAGAAGTCTCGCG 50,0 59,1 93
CYP79A2 : At5g05260 F : GAGCCAGTAACATGTACGTCATGGC 52,0 60,6 126 R : GTTTTCGCCACTAGACCGCTAAC 52,2 59,1 99
CYP79A4P: At5g35920 F : ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATC 42,3 58 89 R : GGGTTTTGCCATAAAAAGATCACTCTT 37,0 56,9 75
CYP79F2 : At1g16400 F : GGATTTATCGTCTTCATCGCATCAA 40,0 56,2 95 R : CTCCTTCAGAGCTTTTCTAAGAATC 40,0 54,3 62
CYP79F1 : At1g16410 F : CATGGCATCAATCACTCTACTGGGT 48,0 59,5 120 R : GGTATGTCTGATTCTTGCACAAGCC 48,0 59,2 122
CYP79A3P : At5g35917 F : TGATCCCCGTGACATCCCCGAG 63,6 63,5 89 R : CAAACGAGGTGTTGCAACCGCAT 52,2 61,8 110
F2P9.4, F2P9_4: F : ACAGGCACCACTTGGCTCAAAG 54,5 61,2 111 R : CCATCTATACGAGCAGCCATCTCCG 56,0 61,4 77
ATMYB28 : F : AAGATAATTTGACCATCCCTCGAAG 40,0 55,6 53 R : AAACCTGAGATCAAAAGAGGCGA 43,5 57,2 72
CYP83A1 : F : GACCAGTCATGACATCCATATTGATAT 37,0 55,2 54 R : TAGCTAAAGAGCTTCTCAAGACG 43,5 55 80
Sentido
del gen
MAM1 y MAM3, que participan en la reacción de 
condensación del 2-oxo-ácido con una acetil coenzima A, 
son enzimas claves para la elongación de la cadena de los 
glucosinolatos
Los genes CYP79 dan inicio a la biosíntesis de los 
glucosinolatos; cada uno de ellos promueve la síntesis de 
tipos específicos. 
Ninguno de ellos se identificó en los análisis de correlación 
llevados a cabo, sin embargo se considera que las 
respectivas enzimas realizan un paso clave en la 
biosíntesis de glucosinolatos.
 At1g74090 (4)*




           Tabla 2.-  Continuación.
Nombre % CG TM Calidad Comentarios
BCAT4 : F : AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAG 37,0 55,5 74 R : GTCGAGCTTTTCCTAGTGGAACT 47,8 57,4 109
ATR1: At5g60890 F : GAAGAGATCTCCGATATTTACACGA 40,0 54,5 82 R : ACAAAGACTCCAACCATATTGTCAT 36,0 55,3 52
F : ATTCTTTTGGGCACACACATCC 45,5 57,3 49 R : ACACGAAATGGTCAAAGTAGCGTT 41,7 57,8 107
K19P17.17 : F : GGACATGGAGGGTAGATGTTGAATC 48,0 58,1 67 R : AAGTTGAAGACAGTCCAAGAGGTG 45,8 57,7 53
F1N20.200 : F : ACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 48,0 59,2 76 R : AAACCTTCTATTTCAGGAAACCCGG 44,0 58,1 66
MHC9.5 : F : AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGAT 37,5 56,9 75 R : TGGAAAGCTTTGTCAAGATGGACG 45,8 58,6 96
T2I1.190 : F : ACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGC 54,2 61,6 110 R : TTAACTGTCATGACTTGCATGCCGT 44,0 59,6 89
BGLU34 : At1g47600 F : GACTACACAAACTACGCTGAG 47,6 54,1 84 R : CGATCAGCAGGATTAGTGAAATTGA 40,0 56 64
BGLU35 : At1g51470 F : TTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC 50,0 59,4 78 R : CGATCAGCAGGATTAGTGAAGTTGA 44,0 57,4 86
BGLU37: At5g25980 F : GAACCCTATATCGTTGCGCATAACC 48,0 58,7 92 R : TGGTACCATAAGCCAGAAGCTTTGA 44,0 58,8 109
BGLU38 : At5g26000 F : TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGAT 44,0 58,1 132 R : CGAAAAAGGCTTCATCTTCGGTGT 45,8 58,7 104
F5D21.16 : F : GAATTTGGAGGAGATTCTGGAACT 41,7 55,6 76 R : CGATCAGCAGGATTAGTGAAGTTGA 44,0 57,4 86
BGAL 13 : F : GATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACA 46,2 60,9 107 R : ACAAGGCGGTTTGAACACGATTCAG 48,0 60,7 115
MFJ20,17 : F : AGCGGGTCGGATTCGGATAAAAC 52,2 60,1 50 R : AACTCGAACTCGAAGATTTACCCTAT 38,5 56 80
BGAL 11 : F : CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACA 40,0 56,6 73 R : CTAGATACTACGATGATGCACCTCT 44,0 56 86
Locus Secuencia de primers Sentidodel gen
Formación de la estructura básica de  los glucosinolatos
 At3g19710 (3)*
Este gen se encuentra justo después de  At3g19720 en el 
genoma de Arabidopsis.
C-S liasa (SUR1):  At2g20610 (1)*
Degradación de los glucosinolatos
 At5g54000 (7)*
 At4g22100 (6)*




Este gen se encuentra justo antes de At5g07490 en el 
genoma de Arabidopsis
Genes para mirosinasas funcionales encontrados en 
Arabidopsis (Xu  et al.,   2004). Ninguno de ellos aparece 
en el resultado de los análisis de correlación, sin embargo 
se sabe que catalizan la ruptura de los glucosinolatos
 At1g51490 (3)*









Los genes correlacionados en cuanto a su expresión están involucrados en un mismo 
proceso  bioquímico  y/o  forman  un  complejo  proteico  funcional.  De  hecho,  los 
diagramas de correlación muestran una asociación funcional de los genes implicados, 
característica que fue notoria, tanto  para la etapa de síntesis de la estructura básica, 
como  para  la  degradación  de  los  glucosinolatos;  siendo  también  significativa  la 
correlación entre ambas etapas.
Los  5   enzimas  CYP79 caracterizadas  en  Arabidopsis   son  responsables  para  la 
producción de aldoxima en la biosíntesis de los principales glucosinolatos derivados del 
triptófano (CYP79b2/CYP79B3), derivados de metionina de cadena elongada (CYP79F1/
CYP79F2),  así  como  de  la  fenilalanina  (CYP79A2)  (Wittstock  et  al.,   2002)).  Sin 
embargo, el rol de CYP79C1 (At1g79370) y CYP79C2 (At1g58260) aún es desconocido 
(Halkier  et  al., 2006).  En el  análisis  de  correlación  entre  la  etapa  de  síntesis  de  la 
estructura básica de los glucosinolatos, y el de la degradación de los mismos, la enzima 
CYP79C2  se  correlaciona  con  dos  genes  ATGA2OX3  (At2g34555)  y  BGAL14 
(At4g38590) (Figura 12); los cuales también se correlacionan  entre sí (Figura 11). La 
actividad giberelina oxidasa de ATGA2OX3, y la correlación ATGA2OX3 - BGAL14, 
lleva a pensar que ambas enzimas  estarían cumpliendo un rol en la ruta de síntesis de las 
hormonas giberelinas.  Halkier  et al.,  (2006) indica que los transcriptos de CYP79C1 y 
CYP79C2 son presentados a niveles muy bajos, por lo que el referido autor sugiere que 
los homólogos de CYP79C  pueden ser responsables para la producción de aldoxima de 
glucosinolatos  poco  abundantes  tales  como  los  derivados  de   homofenilalanina, 
metionina y tirosina. 
Si bien la aparente secuencia que se presenta en el diagrama de correlación de genes 
(Figura 9) no corresponde con la que se da en la ruta bioquímica para la síntesis de 
glucosinolatos derivados de la homometionina; el diagrama de correlación muestra dos 
genes adicionales que no son considerados en la ruta bioquímica; se trata de At5g61420 
(MYB28) y At3g19710 (BCAT4, Branched Chain Aminotransferase 4). De acuerdo a la 
información del TAIR, el primero se trata de un factor de transcripción, mientras que el 
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segundo corresponde a una aminotransferasa.  La fuerte correlación,  de 0,932, que se 
presenta en la expresión de los genes At4g13770 y At3g19710, constituye un indicio de 
que las enzimas CYP83A1 y BCAT4 estén formando un complejo proteico, y que la 
segunda  sería  la  donadora  de  S  del  componente  aci-nitro  inestable  (producto  del 
CYP83A1), que se evidencia en estudios  in vivo  (Wetter  et al., 1968). Asimismo, de 
acuerdo a Halkier et al., (2006), las proteínas CYP83A1, Glutationa S-transferasa y CS 
liasa estarían efectivamente formando un complejo proteico que permite llevar a cabo 
las reacciones de manera rápida.    Así, la proteína BCAT4 sería la referida glutationa S–
transferasa, la encargada de llevar a cabo la transferencia de un aminoácido de cisteína al 
oxígeno  nucleofílico  del  componente  aci-nitro,  para  formar  S-(4-
metiltiobutilhidroximoil)-L-cisteína (Figura 10). 
In  vitro,  los  conjugados  S-  (hidroximoil)-1-1  cisteína  rápidamente  atraviesan  una 
ciclización interna para producir 2-sustituidos tiazolina -4- ácido carboxílico (Halkier et  
al.,  2006). Esto sugiere que la siguiente enzima en la ruta,  la  C-S liasa que cliva  S-
alquiltiohidroximato para producir el ácido tiohidroxímico, está fuertemente acoplada a 
la enzima donadora de S, que a su vez esta fuertemente enlazada a las enzimas CYP83, 
formando  un  complejo  para  llevar  a  cabo  esta  reacción  de  azufre,  sin  pérdida  de 
intermediarios sulfurados reactivos hacia el medio (Halkier et al., 2006).  
El perfil del metabolismo del mutante knockout, para la C-S liasa, muestra la completa 
ausencia de glucosinolatos aromáticos y alifáticos (Mikkelsen et al., 2004); no se ha 
reportado ningún mutante  con biosíntesis  de  glucosinolatos  alterados.  Por  tanto,   se 
sugiere que la C-S liasa constituye un único gen en la familia (Halkier et al., 2006).
En  cuanto  a  la  degradación  de  los  glucosinolatos,  la  oxidorreductasa  K19P17.7 
(At5g54000)  se  correlaciona  con  7  genes;  dos  de  ellos  son  glicósido  hidrolasas 
(At3g21370 y At4g22100), una es la giberelina 20 oxidasa (At5g07200), y las cuatro 
restantes oxidoreductasas. Esta situación refleja  cierto nivel de dependencia o control 
que se estaría dando por parte de la oxidorreductasa K19P17.7.
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La información de correlación de genes, se complementa con la información de las rutas 
metabólicas e investigaciones al respecto.  . 
(F y R) (Anexo 2).
De  esta  manera,  los  iniciadores  diseñados  (Tabla  2),  podrían  ser  utilizados  en  la 
búsqueda de genes ortólogos en cultivos que acumulan glucosinolatos, y/o que utilizan 
este  grupo  de  metabolitos  como  defensa  contra  patógenos  y  plagas;  tales  como  la 
“coliflor”, la “colza”, el “nabo”, la “maca”, la “mashua”, entre otros.
Además,  los  iniciadores  se  ubican  dentro  del  gen,  y  por  lo  tanto,  nos  permitiría 
amplificar  sólo una  porción  de él.  Así,  en  un  trabajo  futuro,  mediante  PCR inversa 
(Ochman  et al., 1988; Triglia  et al., 1988), podría ser posible encontrar las regiones 
flanqueantes, con la finalidad de descubrir la secuencia completa de cada gen ortólogo.
VI. CONCLUSIONES
En la degradación de los glucosinolatos, la oxidorreductasa K19P17.7 (At5g54000) se 
correlaciona  con  7  genes;  dos  de  ellos  son  glicósido  hidrolasas  (At3g21370  y 
At4g22100), una es la giberelina 20 oxidasa, y las 4 restantes son oxidoreductasas. 
Se  ha  diseñado  29  pares  de  iniciadores  con  anclaje  en  una  zona  conservada  de  un 
fragmento  del  posible  gen  regulador,  y/o  importante  en  el  metabolismo  de 
glucosinolatos.
La enzima C-S liasa (At2g20610) fue correlacionada, aunque de manera indirecta, con la 
CYP83A1 y At3g19710; a través de las enzimas 3-metil-tiopropil desulfoglucosinolato 
sulfotransferasa (At1g18590 y At1g74090). Las que se representan en la ruta bioquímica 
de la biosíntesis de homometionina.
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VII. RECOMENDACIONES
En un trabajo futuro,  se espera que la  reacción de PCR,  empleando los iniciadores 
diseñados, sobre varios  genotipos del cultivo de mashua u otra especie que acumule 
glucosinolatos, permita la amplificación de un único fragmento del mismo tamaño en 
todos los genotipos.  Si así fuera el caso, se procedería con el aislamiento y purificación 
de los fragmentos que forman una banda, a fin de realizar el secuenciamiento. 
Conociendo una porción del gen, se tendría que proceder con un alineamiento BLASTn, 
a fin de verificar si la secuencia en cuestión es realmente ortóloga. En caso de resultar 
positivo, se tendría que proceder con la estrategia de la  PCR inversa (Ochman et al., 
1988; Triglia et al., 1988) a fin de de conocer las regiones flanqueantes a la porción del 
gen y así tener la secuencia completa de los genes ortólogos. 
Disponer de la secuencia de genes ortólogos para el metabolismo de los glucosinolatos 
es  de  múltiple  utilidad  en  la  investigación,  pues  permitirá  el  clonamiento,  la 
transferencia de genes, identificación de los QTL, así como trabajos en selección asistida 
por marcador, entre otras.
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X. ANEXOS
VIII.1 Anexo 1     
Genes  de  Arabidopsis considerados  para  los  análisis  de  correlación  por  expresión  (microarray).  Las 
palabras  claves,  los  nombres  y  las  descripciones  se  mantienen  en  Inglés;  para  evitar  posibles 
interpretaciones equívocas. Las palabras que no aparecen en siglas son los que forman parte de otros genes 
relacionados con la síntesis y degradación de los glucosinolatos (Tabla 1). En la  columna “código AGI”, 
las celdas que indican “También en ..” se refieren los pasos de elongación de la cadena (1), formación de 
la estructura básica de los glucosinolatos, etc. Asimismo, las celdas que indican “sin prueba microarray” 
indican que efectivamente los chip affimetrix no consideran al referido gen. Las regiones resaltadas de 
azul son  las que aparecen correlacionadas en los gráficos de correlación.


















3, IMS3, MAM1, 
T20O7.3, T20O7_3
Encodes a methylthioalkylmalate synthase, catalyzes the 
condensation reactions of the first two rounds of methionine 
chain elongation in the biosynthesis of methionine-derived 
glucosinolates.








methylthioalkymalate synthase-like. Also known as 2-
isopropylmalate synthase (IMS2). encodes a 
methylthioalkylmalate synthase involved in the biosynthesis 
of aliphatic glucosinolates which accepts all the omega-
methylthio-2-oxoalkanoic acids needed to form the known 
C3 to C8 glucosinolates in Arabidopsis.
GBP-M At1g06620También en (4)
F12K11.24, 
F12K11_24
encodes a protein whose sequence is similar to a 2-
oxoglutarate-dependent dioxygenase
GBP-M At1g06640También en (4)
F12K11.27, 
F12K11_27
encodes a protein whose sequence is similar to a 2-
oxoglutarate-dependent dioxygenase
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A member of the DOF transcription factors. Prominently 
expressed in the phloem of leaves and other organs. 
Expression is induced by wounding, MeJA and insect 
















Encodes an active Arabidopsis isopropylmalate synthase 
IPMS1. Involved in leucine biosynthesis. Do not participate 
in the chain elongation of glucosinolates. Expressed 
constitutively throughout the plant. Loss of IPMS1 can be 
compensated by a second isopropylmalate synthase gene 
IPMS2 (At1g74040).
GBP-M At1g18590 F25I16.7, F25I16_7
sulfotransferase family protein; similar to sulfotransferase 
family protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G74090.1); similar to Flavonol 4'-








Encodes a UDP-glucose:thiohydroximate S-















member of CYP79C subfamily of cytochrome p450s. 













Encodes an active Arabidopsis isopropylmalate synthase 
IPMS2. Involved in leucine biosynthesis. Do not participate 
in the chain elongation of glucosinolates. Expressed 
constitutively throughout the plant. Loss of IPMS2 can be 
compensated by a second isopropylmalate synthase gene 
IPMS1 (At1g18500).
GBP-M At1g74090 F2P9.4, F2P9_4
sulfotransferase family protein; similar to sulfotransferase 
family protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G18590.1); similar to Flavonol 4'-
sulfotransferase (F4-ST) (GB:P52837); contains InterPro 
domain Sulfotransferase; (InterPro:IPR000863)
GBP-F, GBP-W At1g74100 F2P9.3, F2P9_3
sulfotransferase family protein; similar to sulfotransferase 
family protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G74090.1); similar to Sulfotransferase 
[Medicago truncatula] (GB:ABE89261.1); contains InterPro 
domain Sulfotransferase; (InterPro:IPR000863)
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Confers auxin overproduction. Mutants have an 








Encodes a cytochrome P450. Involved in tryptophan 
metabolism. Converts Trp to indole-3-acetaldoxime (IAOx), 
a precursor to IAA and indole glucosinolates
GBP At3g09710 F11F8.30, IQ-DOMAIN 1, IQD1
Ca (2+)-dependent calmodulin-binding protein. Targeted to 
the nucleus. Involved in glucosinolate metabolism in 








Belongs to the branched-chain amino acid aminotransferase 
gene family. Encodes a methionine-oxo-acid transaminase. 
Involved in the methionine chain elongation pathway that 








member of WRKY Transcription Factor; Group III. Function 
as activator of SA-dependent defense genes and a repressor 
of JA-regulated genes. WRKY70-controlled suppression of 












encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that 
catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl 
glucosinolates to hydroxyalkyl glucosinolates. involved in 
glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism
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encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that 
catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl 
glucosinolates to alkenyl glucosinolates. involved in 
glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism.





1.1, AOP, AOP1, 
AOP1.1, T4I9.5, 
T4I9_5
Encodes a possible 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase 
that is involved in glucosinolate biosynthesis. The gene is 
expressed in all ecotypes examined but the enzymatic 
activity has not been determined experimentally. In Col, 
there is one copy of this gene (aka AOP1.1) but Ler contains 







Encodes a cytochrome p450 enzyme that catalyzes the initial 
conversion of aldoximes to thiohydroximates in the synthesis 
of glucosinolates not derived from tryptophan. Also has a 































Encodes an oxime-metabolizing enzyme in the biosynthetic 
pathway of glucosinolates. Is required for phytochrome 










Belongs to cytochrome P450 and is involved in tryptophan 
metabolism. Converts Trp to indo-3-acetaldoxime (IAOx), a 







Encodes cytochrome P450 CYP79A2.
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Encodes a putative transcription factor (MYB29).




3, IMS3, MAM1, 
T20O7.3, T20O7_3
Encodes a methylthioalkylmalate synthase, catalyzes the 
condensation reactions of the first two rounds of methionine 
chain elongation in the biosynthesis of methionine-derived 
glucosinolates.








methylthioalkymalate synthase-like. Also known as 2-
isopropylmalate synthase (IMS2). encodes a 
methylthioalkylmalate synthase involved in the biosynthesis 
of aliphatic glucosinolates which accepts all the omega-
methylthio-2-oxoalkanoic acids needed to form the known 




























Myb-like transcription factor that modulates expression of 
ASA1, a key point of control in the tryptophan pathway; 
mutant has deregulated expression of ASA1 in dominant 
allele. Loss of function allele suggests ATR1 also functions 





















Encodes cytochrome P450 CYP79F2
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cytochrome P450-related; similar to CYP79C2 (cytochrome 
P450, family 79, subfamily C, polypeptide 2), oxygen 
binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58260.1); 
similar to cytochrome P450 [Brassica napus] 
(GB:AAN76810.1); contains InterPro domain E-class P450, 
group I; (InterPro:IPR002401); contains InterPro domain 
Cytochrome P450; (InterPro:IPR001128)



















































encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that 
catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl 
glucosinolates to hydroxyalkyl glucosinolates. involved in 










encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that 
catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl 
glucosinolates to alkenyl glucosinolates. involved in 









1.1, AOP, AOP1, 
AOP1.1, T4I9.5, 
T4I9_5
Encodes a possible 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase 
that is involved in glucosinolate biosynthesis. The gene is 
expressed in all ecotypes examined but the enzymatic 
activity has not been determined experimentally. In Col, 
there is one copy of this gene (aka AOP1.1) but Ler contains 
two copies, AOP1.1 and a tightly linked AOP1.2.
GCP
At5g26000






ASE 1 BGLU38 
(Mirosinasa 
funcional, Xu  et  
al., 2004)
member of Glycoside Hydrolase Family 1. encodes one of 
two known functional myrosinase enzymes in Arabidopsis. 
The enzyme catalyzes the hydrolysis of glucosinolates into 
compounds that are toxic to various microbes and 
herbivores.
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response to red 



















glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G22100.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 6-
phospho-beta-galactosidase, eukaryotic; 
(InterPro:IPR011580); contains InterPro domain Glycoside 















































Mutation of the PDS1 locus disrupts the activity of p-
hydroxyphenylpyruvate dioxygenase (HPPDase), the first 
committed step in the synthesis of both plastoquinone and 
tocopherols in plan
72












También en (2) F12K11.24, F12K11_24





























También en (2) F12K11.27, F12K11_27

















encodes a protein whose sequence is similar to 2-
oxoglutarate-dependent dioxygenase
OxPD At1g14120 F7A19.20, F7A19_20
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative; similar to 
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14130.1); similar to 2-
oxoacid-dependent dioxygenase [Prunus mume] 
(GB:BAE48659.1); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At1g14130 F7A19.21, F7A19_21
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative; similar to 
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14120.1); similar to 2-
oxoacid-dependent dioxygenase [Prunus mume] 
(GB:BAE48659.1); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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response to red 




























Involved in later steps of the gibberellic acid biosynthetic 
pathway. Activated by AGAMOUS in a cal-1, ap1-1 
background
OxPD At1g17010 F20D23.29, F20D23_29
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to SRG1 (SENESCENCE-RELATED GENE 1), 
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17020.1); 
similar to Os01g0351800 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001042986.1); similar to putative ethylene-
forming enzyme [Oryza sativa] (GB:AAL79802.1); contains 
InterPro domain Isopenicillin N synthase; 









Encodes a novel member of the Fe (II)/ascorbate oxidase 
gene family; senescence-related gene
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OxPD At1g20270 F14O10.12, F14O10_12
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17720.1); 
similar to putative prolyl 4-hydroxylase [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:BAD23054.1); contains 
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit; 
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
GH At1g26560 T1K7.7, T1K7_7
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G54570.1); similar to Os03g0212800 [Oryza 
sativa (japonica cultivar-group)] (GB:NP_001049358.1); 
similar to beta-glucosidase, putative [Medicago truncatula] 
(GB:ABE90952.1); similar to Putative beta-glucosidase 
[Oryza sativa] (GB:AAK92581.1); contains InterPro domain 
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
response to red 












At1g30040 ATGA2OX2, T1P2.6, T1P2_6
Encodes a gibberellin 2-oxidase. AtGA2OX2 expression is 





















Encodes 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme 
in the biosynthesis of abscisic acid. The expression of this 
gene increases during the first 6h of imbibition.
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OxPD At1g35190 T32G9.27, T32G9_27
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46480.1); 
similar to Os01g0188100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001042255.1); similar to 2OG-Fe (II) 
oxygenase [Medicago truncatula] (GB:ABE81241.1); 
contains InterPro domain Isopenicillin N synthase; 





E 5, BGAL5, 
F27F5.20, 
F27F5_20
beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to 
BGAL1 (Β-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to 
BGAL3 (beta-galactosidase 3), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G36360.2); similar to 
BGAL12 (beta-galactosidase 12), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G26140.1); similar to 
beta-galactosidase [Cicer arietinum] (GB:CAA10128.1); 
similar to putative beta-galactosidase BG1 [Vitis vinifera] 
(GB:AAK81874.1); similar to β-galactosidase [Vigna 
radiata] (GB:AAF67342.1); contains InterPro domain 
Glycoside hydrolase, family 35; (InterPro:IPR001944); 

















Encodes a gibberellin 2-oxidase. AtGA2OX4 expression is 
responsive to cytokinin and KNOX activities.
OxPD At1g49390 F13F21.18, F13F21_18
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G20400.1); 
similar to ethylene-forming-enzyme-like dioxygenase 
[Prunus armeniaca] (GB:AAB88878.1); contains InterPro 

















Encodes a protein with gibberellin 2-oxidase activity which 
acts specifically on C-20 gibberellins.
GH At1g51490 F5D21.16, F5D21_16
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G47600.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51470.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE85996.1); contains InterPro domain 
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
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R PROTEIN, ESP, 
ESR, F15I1.12, 
F15I1_12, TASTY
Epithiospecifier protein, interacts with WRKY53. Involved 





















At1g55020 LIPOXYGENASE 1, LOX1
lipoxygenase, a defense gene conferring resistance 
Xanthomonas campestris
OxPD At1g55290 F7A10.24, F7A10_24
encodes a protein whose sequence is similar to 
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase
GH At1g60090 T2K10.15, T2K10_15
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G45191.2); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G22100.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE85054.1); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At1g60260 T13D8.15, T13D8_15
pseudogene, glycosyl hydrolase family 1, contains Pfam 
PF00232 : Glycosyl hydrolase family 1 domain; TIGRFAM 
TIGR01233: 6-phospho-beta-galactosidase; similar to 
amygdalin hydrolase isoform AH I precursor (GI:16757966) 
(Prunus serotina); blastp match of 60% identity and 6.4e-121 
P-value to GP|12746303|gb|AAK07429.1|AF321287_1|
AF321287 beta-glucosidase {Musa acuminata}
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GH At1g60270 T13D8.16, T13D8_16
pseudogene, glycosyl hydrolase family 1, contains Pfam 
PF00232 : Glycosyl hydrolase family 1 domain; TIGRFAM 
TIGR01233: 6-phospho-beta-galactosidase; similar to 
hydroxyisourate hydrolase (GI:19569603) (Glycine max); 













ATGA20OX4 (GIBBERELLIN 20-OXIDASE 4); 
gibberellin 20-oxidase; similar to YAP169 (Gibberellin 20 
oxidase 3), gibberellin 20-oxidase [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G07200.1); similar to (GB:AAR83346.1); 
contains InterPro domain Isopenicillin N synthase; 






BGLU45; hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds; 
similar to BGLU46, hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61820.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE77795.1); contains InterPro domain 
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At1g61820 BGLU46, F8K4.3, F8K4_3
BGLU46; hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds; 
similar to BGLU45, hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61810.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE77795.1); contains InterPro domain 





lipoxygenase family protein; similar to LOX3 (Lipoxygenase 
3), iron ion binding / lipoxygenase [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G17420.1); similar to lipoxygenase, putative 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G72520.1); similar to 
LOX2 (LIPOXYGENASE 2) [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G45140.1); similar to lipoxygenase 
[Zantedeschia aethiopica] (GB:AAG18376.1); similar to 
lipoxygenase [Nicotiana attenuata] (GB:AAP83138.1); 
similar to lipoxygenase [Sesbania rostrata] 
(GB:CAC43237.1); contains InterPro domain Lipoxygenase, 
LH2; (InterPro:IPR001024); contains InterPro domain Plant 
lipoxygenase; (InterPro:IPR001246); contains InterPro 
domain Lipase/lipooxygenase, PLAT/LH2; 
(InterPro:IPR008976); contains InterPro domain 
Lipoxygenase; (InterPro:IPR000907)
OxPD At1g68080 T23K23.7, T23K23_7
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors; similar to Os03g0238700 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001049501.1); similar to 
hypothetical protein SwitDRAFT_3374 [Sphingomonas 
wittichii RW1] (GB:ZP_01607997.1); contains InterPro 
domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit; 
(InterPro:IPR006620)
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lipoxygenase, putative; similar to lipoxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G67560.1); 
similar to LOX3 (Lipoxygenase 3), iron ion binding / 
lipoxygenase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17420.1); 
similar to LOX2 (LIPOXYGENASE 2) [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G45140.1); similar to lipoxygenase 
[Nicotiana attenuata] (GB:AAP83138.1); similar to 
lipoxygenase [Sesbania rostrata] (GB:CAC43237.1); similar 
to 13-lipoxygenase [Solanum tuberosum] 
(GB:CAA65269.1); contains InterPro domain Lipoxygenase, 
LH2; (InterPro:IPR001024); contains InterPro domain Plant 
lipoxygenase; (InterPro:IPR001246); contains InterPro 
domain Lipase/lipooxygenase, PLAT/LH2; 





E 17, BGAL17, 
F3N23.19, 
F3N23_19
glycosyl hydrolase family 35 protein; similar to BGAL3 
(beta-galactosidase 3), beta-galactosidase [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT4G36360.2); similar to Os05g0539400 
[Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:NP_001056172.1); similar to putative beta-
galactosidase [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:AAV59405.1); similar to Galactose-binding like 
[Medicago truncatula] (GB:ABD28499.1); contains InterPro 
domain Glycoside hydrolase, family 35; 
(InterPro:IPR001944); contains InterPro domain Galactose-
binding like; (InterPro:IPR008979)
OxSD At1g73680 F25P22.10, F25P22_10
pathogen-responsive alpha-dioxygenase, putative; similar to 
ALPHA-DOX1 (ALPHA-DIOXYGENASE 1) [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G01420.1); similar to TPA: TPA_exp: 
alpha-dioxygenase 3 [Lycopersicon esculentum] 
(GB:DAA01542.1); similar to alpha-dioxygenase 2 
[Solanum lycopersicum] (GB:CAH64542.1); similar to 
alpha-DOX2 [Lycopersicon esculentum] (GB:AAR05647.1); 
contains InterPro domain Animal haem peroxidase; 








encodes a protein similar to the BGL4 beta-glucosidase from 
Brassica napus. The ATA27 protein is predicted to have an 
ER retention signal and an acidic isoelectric point, 
suggesting that it may be localized to the ER lumen.
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E 16, BGAL16, 
F2P24.12, 
F2P24_12
beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to 
BGAL6 (beta-galactosidase 6), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G63800.1); similar to 
BGAL11 (beta-galactosidase 11), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35010.1); similar to 
BGAL13 (beta-galactosidase 13), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G16730.1); similar to D-
galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin; Galactose-
binding like [Medicago truncatula] (GB:ABE85265.1); 
similar to Galactose-binding like [Medicago truncatula] 
(GB:ABE79804.1); similar to Galactose-binding like 
[Medicago truncatula] (GB:ABE79284.1); contains InterPro 
domain Glycoside hydrolase, family 35; 
(InterPro:IPR001944); contains InterPro domain Galactose-
binding like; (InterPro:IPR008979); contains InterPro 





















Encodes 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme 
in the biosynthesis of abscisic acid. The expression of this 






























Encodes a protein with gibberellin 3-oxidase activity. The 
enzyme, expressed and purified in E.coli, was shown to 
















Encodes a protein with gibberellin 3 ß-hydroxylase activity. 
The protein was heterologously expressed in E. coli and 
shown to catalyze the hydroxylation of both GA9 and GA20.
80
Palabras claves Código AGI Nombres Descripción de los genes del alineamiento BLAST para 
OxPD At2g06960 T4E14.7, T4E14_7
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36690.1); 
similar to putative dioxygenase [Oryza sativa (japonica 
cultivar-group)] (GB:BAD46601.1); similar to 
Os09g0570800 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:NP_001063989.1); similar to Os08g0560000 [Oryza 
sativa (japonica cultivar-group)] (GB:NP_001062506.1); 






















E 13, BGAL13, 
T24I21.14, 
T24I21_14
putative beta-galactosidase (BGAL13 gene)
OxPD At2g17720 T17A5.10, T17A5_10
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35810.1); 
similar to 2OG-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula] 
(GB:ABE81866.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains 
InterPro domain 2OG-Fe (II) oxygenase; 
(InterPro:IPR005123)
GH At2g25630 F3N11.8, F3N11_8
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G44640.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42260.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT2G44450.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE83886.1); contains InterPro domain Glycoside 




















Encodes a protein predicted to belong to the acireductone 
dioxygenase (ARD/ARD’)family.
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glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to DIN2 (DARK 
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1); 
similar to OSIGBa0106G07.1 [Oryza sativa (indica cultivar-
group)] (GB:CAH67305.1); similar to putative prunasin 
hydrolase isoform PHA precursor [Oryza sativa (japonica 
cultivar-group)] (GB:BAD61620.1); similar to 
OSJNBa0022H21.3 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:CAE05483.2); contains InterPro domain Glycoside 













ATGA2OX3 (GIBBERELLIN 2-OXIDASE 3); gibberellin 
2-beta-dioxygenase; Identical to Gibberellin 2-beta-
dioxygenase 3 (EC 1.14.11.13) (Gibberellin 2-beta- 
hydroxylase 3) (Gibberellin 2-oxidase 3) (GA 2-oxidase 3) 
(GA2OX3) [Arabidopsis thaliana] (GB:O64692); similar to 
ATGA2OX2, gibberellin 2-beta-dioxygenase [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT1G30040.1); similar to 
(GB:BAD99507.1); contains InterPro domain Isopenicillin N 
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 
2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At2g36690 F13K3.9, F13K3_9
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with 
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G60290.1); similar to putative dioxygenase 
[Oryza sativa (japonica cultivar-group)] (GB:BAD46601.1); 
similar to Os09g0570800 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001063989.1); similar to Os08g0560000 
[Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:NP_001062506.1); contains InterPro domain 2OG-Fe 
(II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At2g43080
A. thaliana P4H 
ISOFORM 1, AT-
P4H-1, MFL8.6
Encodes a prolyl-4 hydroxylase that can hydroxylate poly 
(L-proline),the collagen model peptide (Pro-Pro-Gly)10 and 
other proline rich peptides.
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GH At2g44450 F4I1.26
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G44640.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42260.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT2G25630.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE83886.1); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At2g44460 F4I1.27
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G24550.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G44470.1); 
similar to DIN2 (DARK INDUCIBLE 2), hydrolase, 
hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G60140.1); similar to Glycoside hydrolase, 
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE86373.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
GH At2g44470 F4I1.28
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to DIN2 (DARK 
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT2G44460.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE85996.1); contains InterPro domain Glycoside 
















os GH At2g44480 F4I1.29
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT2G44450.1); similar to Glycoside hydrolase, 
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE86373.1); contains 
InterPro domain 6-phospho-beta-galactosidase, eukaryotic; 
(InterPro:IPR011580); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At2g44490 F4I1.30, PEN2, PENETRATION 2
Encodes a glycosyl hydrolase that localizes to peroxisomes 
and acts as a component of an inducible preinvasion 
resistance mechanism. Required for mlo resistance.
OxPD At2g44800 F16B22.29
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with 
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G60290.1); similar to Fe2+ dioxygenase-like 
[Capsella rubella] (GB:AAR15457.1); contains InterPro 
domain 2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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Encodes an alpha-dioxygenase involved in protection against 
oxidative stress and cell death. Induced in response to 
Salicylic acid and oxidative stress. Independent of NPR1 in 






























Encodes a prolyl-4 hydroxylase that can hydroxylate poly 
(L-proline)and other proline rich peptides, including those 







Encodes a protein with beta-glucosidase activity, mutants 







Encodes beta-glucosidase.The major constituent of ER 
bodies. One of the most abundant proteins in Arabidopsis 
seedlings. Exist in an soluble (inactive) and non-soluble 
(active) form, most probably formed in a polymerization 
process.
OxPD At3g12900 MJM20.4
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55290.1); 
similar to 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase [Solanum 
lycopersicum] (GB:BAD98961.1); contains InterPro domain 
2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At3g13610 K20M4.9
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55290.1); 
similar to 2OG-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula] 
(GB:ABE88764.1); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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E 1, BGAL1, 
MMM17.1
beta-galactosidase, glycosyl hydrolase family 35
GCP At3g14210
EPITHIOSPECIFIE
R MODIFIER 1, 
ESM1, MAG2.6
A semidominant QTL which has an epistatic effect on the 
Epithiospecifier gene. Represses nitrile formation and favors 
isothiocyanate production during glucosinolate hydrolysis. 

















































Encodes 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme 
in the biosynthesis of abscisic acid. Regulated in response to 
drought and salinity. Expressed in roots, flowers and seeds. 












myrosinase-binding protein-like protein (AtMLP-300B) 
mRNA,
GH At3g18070 MRC8.6
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G18080.1); similar to beta-mannosidase enzyme 
[Lycopersicon esculentum] (GB:AAL37714.1); similar to 
beta-mannosidase 3 [Oncidium Gower Ramsey] 
(GB:ABC55716.1); similar to beta-mannosidase 1 
[Oncidium Gower Ramsey] (GB:ABC55718.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
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GH At3g18080 MRC8.20
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G18070.1); similar to beta-mannosidase enzyme 
[Lycopersicon esculentum] (GB:AAL37714.1); similar to 
beta-mannosidase 3 [Oncidium Gower Ramsey] 
(GB:ABC55716.1); similar to beta-mannosidase 2 
[Oncidium Gower Ramsey] (GB:ABC55717.1); contains 
InterPro domain 6-phospho-beta-galactosidase, eukaryotic; 
(InterPro:IPR011580); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
OxPD At3g18210 MRC8.21
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with 
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G22950.1); similar to hypothetical protein 
DDBDRAFT_0190977 [Dictyostelium discoideum AX4] 
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains 
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit; 




















oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19010.1); 
similar to putative oxylase protein [Pinus pinaster] 
(GB:CAC83305.1); similar to Os08g0249900 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001061373.1); similar to 
Os03g0618300 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:NP_001050669.1); contains InterPro domain 
Isopenicillin N synthase; (InterPro:IPR002283); contains 










oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19000.1); 
similar to putative oxylase protein [Pinus pinaster] 
(GB:CAC83305.1); similar to Os03g0618300 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001050669.1); contains 
InterPro domain Isopenicillin N synthase; 
(InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
GH At3g21370 MHC9.5
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to BGL1 
(BETA-GLUCOSIDASE HOMOLOG 1), hydrolase, 
hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G52400.1); similar to ATA27 (Arabidopsis 
thaliana anther 27), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75940.1); 
similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1), 
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase 
[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
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lipoxygenase, putative; similar to LOX3 (Lipoxygenase 3), 
iron ion binding / lipoxygenase [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G17420.1); similar to LOX1 (Lipoxygenase 1), 
lipoxygenase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55020.1); 
similar to lipoxygenase, putative [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G72520.1); similar to lipoxygenase [Fragaria x 
ananassa] (GB:CAE17327.1); similar to lipoxygenase 
[Corylus avellana] (GB:CAD10740.1); similar to 
lipoxygenase-9 [Cucumis sativus] (GB:CAB83038.1); 
contains InterPro domain Lipoxygenase, LH2; 
(InterPro:IPR001024); contains InterPro domain Plant 
lipoxygenase; (InterPro:IPR001246); contains InterPro 
domain Lipase/lipooxygenase, PLAT/LH2; 



























response to red 
























A member of gene NCED-related gene family, encodes 9-
cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme in the 
biosynthesis of abscisic acid. The expression of this gene 
declines during the first 12h of imbibition
OxPD At3g28480 MFJ20.16
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28490.1); 
similar to Metridin-like ShK toxin; 2OG-Fe (II) oxygenase 
[Medicago truncatula] (GB:ABE78638.1); contains InterPro 
domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit; 
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain Metridin-
like ShK toxin; (InterPro:IPR003582); contains InterPro 
domain 2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At3g28490 MFJ20.17
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28480.1); 
similar to Metridin-like ShK toxin; 2OG-Fe (II) oxygenase 
[Medicago truncatula] (GB:ABE78638.1); contains InterPro 
domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit; 
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain Metridin-
like ShK toxin; (InterPro:IPR003582); contains InterPro 
domain 2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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GCP At3g44320 NIT3, NITRILASE 3, T10D17.110
Nitrilase (nitrile aminohydrolase ,EC 3.5.5.1) catalyzes the 
hydrolysis of indole-3-acetonitrile (IAN) to indole-3-acetic 
acid (IAA). It is the only one of the four Arabidopsis 
nitrilases whose mRNA levels are strongly induced when 





















Chloroplast lipoxygenase required for wound-induced 
jasmonic acid accumulation in Arabidopsis.Mutants are 




















oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35190.1); 
similar to Os01g0188100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001042255.1); similar to 2OG-Fe (II) 
oxygenase [Medicago truncatula] (GB:ABE81241.1); 
contains InterPro domain Isopenicillin N synthase; 
(InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At3g46490 F12A12.10
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35190.1); 
similar to Os01g0188100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001042255.1); similar to 2OG-Fe (II) 
oxygenase [Medicago truncatula] (GB:ABE81241.1); 
contains InterPro domain Isopenicillin N synthase; 













Encodes flavanone 3-hydroxylase that is coordinately 
expressed with chalcone synthase and chalcone isomerases. 
Regulates flavonoid biosynthesis.
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E 2, BGAL2, 
F8J2.10
beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to 
BGAL1 (Β-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to 
beta-galactosidase, putative / lactase, putative [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT5G56870.1); similar to BGAL12 (beta-
galactosidase 12), beta-galactosidase [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G26140.1); similar to pear beta-galactosidase1 
[Pyrus communis] (GB:BAE72073.1); similar to beta-D-
galactosidase [Pyrus pyrifolia] (GB:BAB21492.1); similar to 
beta-galactosidase precursor [Carica papaya] 
(GB:AAC77377.1); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 35; (InterPro:IPR001944); contains 
InterPro domain Galactose-binding like; 
(InterPro:IPR008979)
GH At3g60120 T2O9.100
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to PEN2 
(PENETRATION 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G44490.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE86373.1); contains InterPro domain 
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At3g60130 T2O9.110
glycosyl hydrolase family 1 protein / beta-glucosidase, 
putative (YLS1); similar to glycosyl hydrolase family 1 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G44640.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT5G42260.1); similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT2G44450.1); similar to Glycoside hydrolase, 
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE83886.1); similar 
to OSIGBa0135C13.7 [Oryza sativa (indica cultivar-group)] 
(GB:CAH66812.1); similar to OSJNBa0022H21.3 [Oryza 
sativa (japonica cultivar-group)] (GB:CAE05483.2); 
























Encodes a protein similar to beta-glucosidase and is a 
member of glycoside hydrolase family 1. Expression is 
induced after 24 hours of dark treatment, in senescing leaves 
and treatment with exogenous photosynthesis inhibitor. 
Induction of gene expression was suppressed in excised 
leaves supplied with sugar. The authors suggest that the 
gene's expression pattern is responding to the level of sugar 
in the cell.
OxPD At3g60290 F27H5.80
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors; similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) 
oxygenase family protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT2G44800.1); similar to Fe2+ dioxygenase-like 
[Capsella rubella] (GB:AAR15457.1); contains InterPro 
domain Isopenicillin N synthase; (InterPro:IPR002283); 
contains InterPro domain 2OG-Fe (II) oxygenase; 
(InterPro:IPR005123)
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GH At3g62740 F26K9.170
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G27820.1); similar to hydrolase, hydrolyzing O-
glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G62750.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 6-
phospho-beta-galactosidase, eukaryotic; 
(InterPro:IPR011580); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At3g62750 F26K9.180
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds; similar to 
glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G27820.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G62740.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 6-phospho-
beta-galactosidase, eukaryotic; (InterPro:IPR011580); 















































Encodes a protein with 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 
activity. The enzyme was shown to act on a variety of 
carotenoid including ß-carotene, lutein, zeaxanthin, and all-
trans-violaxanthin. When those compounds are used as 
substrates, the major reaction product detected is a C14 
dialdehyde: 4,9-dimethyldodeca-2,4,6,8,10-pentaene-1,12-
dial. The enzyme did not cleave as efficiently carotenoids 












encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that 
catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl 
glucosinolates to hydroxyalkyl glucosinolates. involved in 











encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that 
catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl 
glucosinolates to alkenyl glucosinolates. involved in 
glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism.
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1.1, AOP, AOP1, 
AOP1.1, T4I9.5, 
T4I9_5
Encodes a possible 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase 
that is involved in glucosinolate biosynthesis. The gene is 
expressed in all ecotypes examined but the enzymatic 
activity has not been determined experimentally. In Col, 
there is one copy of this gene (aka AOP1.1) but Ler contains 
two copies, AOP1.1 and a tightly linked AOP1.2.
OxPD At4g10490 F7L13.70, F7L13_70
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10500.1); 
similar to H0303A11-B0406H05.3 [Oryza sativa (indica 
cultivar-group)] (GB:CAH67943.1); contains InterPro 
domain 2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At4g10500 F7L13.80, F7L13_80
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10490.1); 
similar to Os04g0581100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001053652.1); similar to H0303A11-
B0406H05.3 [Oryza sativa (indica cultivar-group)] 
(GB:CAH67943.1); contains InterPro domain Isopenicillin N 
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 
2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At4g16330 DL4195C, FCAALL.60
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G38240.1); 
similar to naringenin 3-dioxygenase like protein [Brassica 
napus] (GB:CAC14568.1); contains InterPro domain 2OG-
Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At4g16770 DL4410C, FCAALL.233
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16765.1); 
similar to hypothetical protein [Capsella rubella] 
(GB:CAB96197.1); contains InterPro domain Isopenicillin N 
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 













































Encodes 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme 
in the biosynthesis of abscisic acid. The expression of this 














Encodes a protein with gibberellin 2-oxidase activity which 
acts specifically on C-20 gibberellins.
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BGLU47 (Beta-glucosidase 47); hydrolase, hydrolyzing O-
glycosyl compounds; similar to BGLU45, hydrolase, 
hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G61810.1); similar to Glycoside hydrolase, 
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE77795.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
GH At4g22100 F1N20.200, F1N20_200
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G60090.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45191.2); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 6-phospho-
beta-galactosidase, eukaryotic; (InterPro:IPR011580); 






















Encodes gibberellin 20-oxidase that is involved in the later 
steps of the gibberellin biosynthetic pathway. Regulated by a 
circadian clock. Weak expression response to far red light.
OxPD At4g25600 M7J2.30, M7J2_30
ShTK domain-containing protein; similar to oxidoreductase, 
2OG-Fe (II) oxygenase family protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G28480.1); similar to prolyl 4-
hydroxylase [Dianthus caryophyllus] (GB:AAT84604.1); 
contains InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha 
subunit; (InterPro:IPR006620); contains InterPro domain 
Metridin-like ShK toxin; (InterPro:IPR003582)
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GH At4g27820 T27E11.60, T27E11_60
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to hydrolase, 
hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G62750.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G62740.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE85054.1); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At4g27830 T27E11.70, T27E11_70
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G27820.1); similar to hydrolase, hydrolyzing O-
glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G62750.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62740.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 








Encodes a protein with similarity to carotenoid cleaving 
deoxygenases, the enzymes that cleave beta-carotene. 
Involved in the production of a graft transmissable signal to 
suppress axillary branching. Protein is localized to 
chloroplast stroma and expressed primarily in root tip. 
Mutants in the gene exhibit increased shoot branching, and 
light-dependent defects in hook opening and hypocotyl/root 
elongation. Only upregulated by auxin in the root and 
hypocotyl, and this is not required for the inhibition of shoot 
branching.
OxPD At4g33910 F17I5.100, F17I5_100
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G23096.1); 
similar to prolyl 4-hydroxylase [Nicotiana tabacum] 
(GB:BAD07294.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains 





E 11, BGAL11, 
M4E13.70, 
M4E13_70
putative beta-galactosidase (BGAL11 gene)
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OxPD At4g35820 F4B14.90, F4B14_90
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35810.1); 
similar to Os10g0497800 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001064962.1); similar to putative prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:AAL58274.1); contains InterPro domain Prolyl 
4-hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); 





E 3, BGAL3, 
F23E13.200, 
F23E13_200




E 14, BGAL14, 
F20M13.150, 
F20M13_150














Encodes a gibberellin 20-oxidase
OxPD At5g07480 T2I1.190, T2I1_190
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with 
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G60290.1); similar to Fe2+ dioxygenase-like 
[Capsella rubella] (GB:AAR15457.1); contains InterPro 












Encodes a flavonol synthase that catalyzes formation of 
flavonols from dihydroflavonols
OxPD At5g12270 AT5G12270.1
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13610.1); 
similar to putative flavanone 3-hydroxylase [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:AAL58118.1); similar to 
Os04g0581000 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:NP_001053651.1); contains InterPro domain 2OG-Fe 
(II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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GH At5g16580 MTG13.2, MTG13_2
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G22100.1); similar to Glycoside hydrolase, 
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE85054.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
OxPD At5g18900 F17K4.150, F17K4_150
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to AT-P4H-2 (A. thaliana P4H ISOFORM 2), 
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors / procollagen-proline 4-dioxygenase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G06300.1); similar to 
prolyl 4-hydroxylase [Dianthus caryophyllus] 
(GB:AAT84604.1); similar to Os05g0489100 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001055890.1); contains 
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit; 
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain Metridin-
like ShK toxin; (InterPro:IPR003582); contains InterPro 
domain 2OG-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
OxPD At5g20400 F5O24.290, F5O24_290
encodes a protein whose sequence is similar to flavanone 3 
hydroxylase from Malus.
OxPD At5g20550 F7C8.140, F7C8_140
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G20400.1); 
similar to ethylene-forming-enzyme-like dioxygenase 
[Prunus armeniaca] (GB:AAB88878.1); contains InterPro 





















E 7, BGAL7, 
T1M15.110, 
T1M15_110
BGAL7 (beta-galactosidase 7); beta-galactosidase; similar to 
BGAL1 (Β-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to 
beta-galactosidase, putative / lactase, putative [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT1G31740.1); similar to BGAL8 (beta-
glactosidase 8), beta-galactosidase [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT2G28470.1); similar to Beta-galactosidase 
precursor (Lactase) (GB:P49676); similar to beta-
galactosidase [Man (GB:CAJ09953.1); similar to D-
galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin; Galactose-
binding like [Medicago truncatula] (GB:ABE78217.1); 
contains InterPro domain Glycoside hydrolase, family 35; 
(InterPro:IPR001944); contains InterPro domain Galactose-
binding like; (InterPro:IPR008979); contains InterPro 
domain D-galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin; 
(InterPro:IPR000922)
OxPD At5g24530 K18P6.6, K18P6_6
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10490.1); 
similar to 2OG-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula] 
(GB:ABE85154.1); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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GH At5g24540 K18P6.7, K18P6_7
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G24550.1); similar to DIN2 (DARK 
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT2G44460.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE85996.1); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
GH At5g24550 K18P6.8, K18P6_8
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to DIN2 (DARK 
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT2G44460.1); similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G24540.1); similar to Glycoside hydrolase, 
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE85996.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
GH At5g28510 T26D3.6, T26D3_6
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to beta-
glucosidase (PSR3.2) [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G66270.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G66280.1); 
similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1), 
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase 
[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains 


















os GH At5g36890 MLF18.1, MLF18_1
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G26560.1); similar to latex cyanogenic β-
glucosidase [Hevea brasiliensis] (GB:AAP51059.1); similar 
to Os01g0897600 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:NP_001045089.1); contains InterPro domain Glycoside 

















ATARD4; acireductone dioxygenase (Fe2+-requiring)/ metal 
ion binding; Identical to 1,2-dihydroxy-3-keto-5-
methylthiopentene dioxygenase 4 (EC 1.13.-.-) (Aci-
reductone dioxygenase 4) (ARD4) [Arabidopsis thaliana] 
(GB:Q8H185;GB:Q8LCE2;GB:Q9FG79); similar to 
ATARD2, metal ion binding [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G14710.2); similar to ARD-like protein 
[Brassica juncea] (GB:AAR03591.1); contains InterPro 
domain Cupin, RmlC-type; (InterPro:IPR011051); contains 
InterPro domain Cupin region; (InterPro:IPR007113); 
contains InterPro domain Acireductone dioxygenase, ARD; 
(InterPro:IPR004313)
96






response to red 

















Encodes gibberellin 20-oxidase. Involved in gibberellin 
biosynthesis. Up-regulated by far red light in elongating 
petioles. Not regulated by a circadian clock.
OxPD At5g51880 MJM18.3, MJM18_3
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors; similar to Unknown protein [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:AAO15289.1); similar to 
Os03g0119000 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:NP_001048776.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620)
OxPD At5g54000 K19P17.17, K19P17_17
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G20400.1); 
similar to ethylene-forming-enzyme-like dioxygenase 
[Prunus armeniaca] (GB:AAB88878.1); contains InterPro 



































GH At5g54570 MRB17.7, MRB17_7
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G26560.1); similar to Os10g0323500 [Oryza 
sativa (japonica cultivar-group)] (GB:NP_001064347.1); 
similar to Os03g0212800 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001049358.1); similar to beta-glucosidase, 
putative [Medicago truncatula] (GB:ABE90952.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
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E 4, BGAL4, 
MPI10.3, MPI10_3
beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to 
BGAL1 (Β-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to 
beta-galactosidase, putative / lactase, putative [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G52840.1); similar to BGAL12 (beta-
galactosidase 12), beta-galactosidase [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT4G26140.1); similar to pear beta-galactosidase1 
[Pyrus communis] (GB:BAE72073.1); similar to beta-
galactosidase [Pyrus communis] (GB:CAH18936.1); similar 
to beta-galactosidase precursor [Carica papaya] 
(GB:AAC77377.1); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 35; (InterPro:IPR001944); contains 
InterPro domain Galactose-binding like; 
(InterPro:IPR008979)
OxPD At5g58660 MZN1.11, MZN1_11
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G47190.1); 
similar to H0321H01.3 [Oryza sativa (indica cultivar-group)] 
(GB:CAH66494.1); similar to Os04g0407800 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001052718.1); similar to 
OSJNBa0042I15.12 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)] 
(GB:CAE04890.3); contains InterPro domain Isopenicillin N 
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 




















FLS (Flavonol synthase); flavonol synthase; similar to FLS 
(FLAVONOL SYNTHASE) [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G08640.1); similar to Flavonol 
synthase/flavanone 3-hydroxylase (FLS) (CitFLS) 


























At5g63600 AT5G63600.1, MBK5.7, MBK5_7





E 6, BGAL6, 
MBK5.28, 
MBK5_28




E 10, BGAL10, 
MGI19.1, MGI19_1
member of Glycoside Hydrolase Family 35
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OxPD At5g66060 K2A18.14, K2A18_14
oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17720.1); 
similar to 2OG-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula] 
(GB:ABE81866.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains 








oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired 
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen, 
2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT3G18210.2); similar to hypothetical protein 
DDBDRAFT_0190977 [Dictyostelium discoideum AX4] 
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains 
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit; 























funcional, Xu  et  
al., 2004)
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G51490.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51470.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE86373.1); contains InterPro domain 
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
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oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired 
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen, 
2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G43660.1); similar to hypothetical protein 
DDBDRAFT_0190977 [Dictyostelium discoideum AX4] 
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains 







oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired 
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen, 
2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G43660.1); similar to hypothetical protein 
DDBDRAFT_0190977 [Dictyostelium discoideum AX4] 
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains 










funcional, Xu  et  
al., 2004)
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G51490.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G47600.1); 
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago 
truncatula] (GB:ABE86373.1); contains InterPro domain 












Similar to myrosinase binding proteins which may be 
involved in metabolizing glucosinolates and forming defense 
compounds to protect against herbivory. Also similar to 
















beta-glucosidase (PSR3.2); similar to glycosyl hydrolase 
family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G66280.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28510.1); 
similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1), 
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase 
[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains 
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1; 
(InterPro:IPR001360)
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glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to beta-
glucosidase (PSR3.2) [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G66270.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28510.1); 
similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1), 
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase 
[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains 

















































ATARD2; Identical to 1,2-dihydroxy-3-keto-5-
methylthiopentene dioxygenase 3 (EC 1.13.-.-) (Aci-
reductone dioxygenase 3) (ARD3) [Arabidopsis thaliana] 
(GB:Q8W108;GB:O23327); similar to ATARD1, 
acireductone dioxygenase (Fe2+-requiring)/ metal ion 
binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14716.1); 
similar to ARD-like protein [Brassica juncea] 
(GB:AAR03591.1); contains InterPro domain Cupin, RmlC-
type; (InterPro:IPR011051); contains InterPro domain Cupin 
region; (InterPro:IPR007113); contains InterPro domain 

















ATARD1; acireductone dioxygenase (Fe2+-requiring)/ metal 
ion binding; Identical to 1,2-dihydroxy-3-keto-5-
methylthiopentene dioxygenase 2 (EC 1.13.-.-) (Aci-
reductone dioxygenase 2) (ARD2) [Arabidopsis thaliana] 
(GB:Q8GXE2;GB:O23327); similar to ATARD2, metal ion 
binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14710.2); 
similar to ARD-like protein [Brassica juncea] 
(GB:AAR03591.1); contains InterPro domain Cupin, RmlC-
type; (InterPro:IPR011051); contains InterPro domain Cupin 
region; (InterPro:IPR007113); contains InterPro domain 
























encodes leucoanthocyanidin dioxygenase, which is involved 
in proanthocyanin biosynthesis. Mutant analysis suggests 
that this gene is also involved in vacuole formation.
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oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25310.1); 
similar to putative ethylene-forming enzyme [Oryza sativa] 
(GB:AAL79802.1); contains InterPro domain Isopenicillin N 
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 
























oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25300.1); 
similar to putative ethylene-forming enzyme [Oryza sativa] 
(GB:AAL79802.1); contains InterPro domain Isopenicillin N 
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 







oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family protein; 
similar to oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17720.1); 
similar to 2OG-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula] 
(GB:ABE81866.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains 













funcional, Xu  et  
al., 2004)










ASE 1 BGLU38 
(Mirosinasa 
funcional, Xu  et  
al., 2004)
member of Glycoside Hydrolase Family 1. encodes one of 
two known functional myrosinase enzymes in Arabidopsis. 
The enzyme catalyzes the hydrolysis of glucosinolates into 







glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G44640.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G44450.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT2G25630.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE83886.1); contains InterPro domain Glycoside 
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
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oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation 
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one 
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into 
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired 
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen, 
2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom 
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G48740.1); similar to hypothetical protein 
DDBDRAFT_0190977 [Dictyostelium discoideum AX4] 
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains 














flavonol synthase, putative; similar to FLS (FLAVONOL 
SYNTHASE) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G08640.1); 
similar to Flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase (FLS) 























glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl 
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G42260.1); similar to glycosyl hydrolase family 
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G44450.1); 
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis 
thaliana] (TAIR:AT2G25630.1); similar to Glycoside 
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula] 
(GB:ABE83886.1); contains InterPro domain Glycoside 










Is a myrosinase pseudogene that codes for a truncated and 
frameshifted protein. Although TGG3 apparently is a 
pseudogene, its mRNA is expressed specifically in stamen 
and petal according to RT-PCR analysis. Western analysis 












flavonol synthase, putative; similar to FLS (FLAVONOL 
SYNTHASE) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G08640.1); 
similar to Flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase (FLS) 
(GB:O04395); contains InterPro domain 2OG-Fe (II) 
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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VIII.2 Anexo 2     
Secuencias de donde se diseñaron los iniciadores indicados en la tabla 2.  : codón de inicio (ATG) y de 
terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), posición de anclaje del 
iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg). Las respectivas secuencias se indican por pasos 
en el metabolismo de glucosinolatos.
Elongación de la cadena de glucosinolatos




acaattcccacactatctttcctccacattaaagtaaagtatctctctcttttttctcctacgtactccatagtgATG  GCTTCATCGCTTCTGACATCTT  
CCGTTATGATCCCTACCACCGGTTCCACCGTGGTTGGCCGGTCAGTGTTACCCTTTCAATCTTCCCTGCACTCTCTCCGCCTGACCCATTCGTACAAGAA
CCCCGCATTGTTCATCTCATGTTGCTCTTCTGTGTCCAAAAATGCGGCAACTAGTTCTACTGA  TCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTG  GCCGGAGTACATA  
CCGAACAAGCTTCCCGACGGAAACTATGTGCGTGTATTCGACACGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCCGCCGCAGAAGC
TAGAGATTGCCCGACAGCTCGCTAAACTCCGAGTAGACATCATGGAAGTCGGTTTTCCGGGATCATCTGAAGAAGAGTTAGAAACCATTAAGACCATCGC






ttttgtgttgaaactcatgaatgctcccaaatggagcgagtaacggtcaaagttgacaacaacgaacattaattactatattgttgttttgcttag  GTGG  
ATGAGGAAACAGGTTACGTCCCTGTGATATGCGCCATAGCTCGATGCAAACATAGAGACATTGAGGCGACTTGGGAGGCGCTGAAGTACGCGAAGAGGCC
AAGGATACTCGTATTCACATCTACTAGTGACATTCACATGAAATATAAGTTGAAAAAGACTCAAGAAGAAGTGATTGAGATGGCCGTGAGTAGTATTAGG





tatgatcatgtcatatatatatatatatatttgattttaaaatatagtgtgattcag  GTCGGACAAGGATTTCCTATGCAAGATTCTAGGAGAAGCCATA  
AAAGCCGGTGTTACGGTGGTGACCATCGGTGAT  ACGGTAGGGATCAACATGCCACATG  AATACGGGGAACTCGTGACTTATCTCAAAGCAAACACCCCTG  
GAATTGACGATGTTGTCGTCGCTGTTCATTGTCACAACGACCTTGGTCTTGCAACCGCCAACTCAATCGCC  gtacggaactaactctttttttgtgtgtg  
tgtgttagatatattttcatatatatatttactaatatagattctcaatgtgacaaaaatatgaacatataaaacaacgaatttacatgatatatatata
g GGTATACGTGCGGGAGCAAGACAGGTCGAAGTAACTATCAACGGAATTGGTGAAAGAAGTGGCAATGCGTCGCTTGAGGAG  gtatcatcatttttgtta  
ccataatctcatcactaccatgatcatgatcatgatcatcattatcaacatgaccatttaaatggtatgtag  GTCGTGATGGCTTTGAAATGTCGAGGGG  
CATATGTGATCAATGGGGTTTACACAAAAATAGACACACGCCAAATCATGGCTACCAGCAAGATG  gtatatattcacacatgccatatatatacatatat  
atatatatatatataattaattaacaaaaatttatgtaaactcttgagcag  GTTCAAGAGTACACGGGCTTGTATGTTCAAGCACATAAGCCCATAGTTG  
GAGCGAACTGTTTTGTTCATGAGAGCGGCATTCATCAG  gttcgtaattggtggtaaacacggatattaagaaattatataaactattttagatttttgtt  
tttaaaatccctttaaccaacactaatcgaatattctagatgtacactataactaaaataaacatttacattatatatgtgataataaaaatacatacga
gattaaattgatttatatgatgtttgttccaatatttttcag  GATGGAATATTGAAAAATAGGAGTACTTATGAGATCTTATCACCAGAAGATATTGGGA  
TTGTAAAATCTCAAAATTCCGGCCTTGTTCTTGGAAAGCTTAG  gttaatattctatttagtgatacttttacctacgaacaattgttttatttgtcttct  
tatatattaattttaacaacaatggaaatgtgcag  TGGACGTCACGCTGTGAAAGATCGGCTGAAAGAG  gtattccttgtgacaattgtacctacctact  
agattacacttcctagagataaatattagatgattcatatacttacttatgtgtatattttctattttcag  TTGGGATATGAACTCGATGATGAGAAATT  
GAACGCTGTCTTCTCACTATTCAGAGATTTAACCAAGAATAAAAAG  gttttcaatttctatatattttgtatctcctcgtgcacatgcatgcaatacggt  
ttaactaacaaatttaatcatatatggtataagaatgtaagaaacgaactgattttaaagttttagaaaagaaaatctcaaacttttattttgaaaaaat
atctcgaacttaatgtgttttcatttgtcaaaattttcag  AGAATCACGGATGCTGATTTGAAGGCATTAGTAACATCTAGCGATGAAATCTCTTTGGAG  












Alineamiento BLAST de At5g23010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      543    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  599
NM_122207  249    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  305
AY149926   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AY070471   246    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  302
AY054203   240    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  296




AY049037   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AB026660   11759  TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  11815
BX829913   227    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  283
AJ486887   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486886   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486885   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486884   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486888   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486882   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AM180572   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486883   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
BX833420   156    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  212
BX829914   226    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGTTTTTTTT  283
AJ486898   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486897   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486896   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486895   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486894   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486893   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AM180569   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AJ486892   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AJ486891   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AJ486890   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AJ486889   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AJ133892   257    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  313
AM180571   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AJ486899   168    TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AM180577   168    TG-GGGCA-ACTAATGCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AM180583   168    TG-GGGCA-ACTAATGCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGATCGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AM180574   168    TG-GGGCA-ACTAATGCTACTGATCTCAAACCCGTGGTGGAACGGTGGCCAGAGTACAT-  224
AM180580   168    -GACTGCA-ACTAATGCTACTGACCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCAGAGTACAT-  224
AM180579   168    GG-TGGTA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAA-  224
AM180582   168    GG-CTGCA-ACTAGTGCTACTGACCTCAAACCCATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT-  224
AM180581   168    AG-CGGCA-ACTAGTGGTACTGACCTCAAACCCATCGTGGAACGGTGGCCTGAGTACAT-  224
AM180585   168    GG-TGGTA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AM180576   168    GG-TGGTA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT-  224
AM180578   168    GG-TGGCA-AGTAG---TGCTGATCTCAAACCTGCCGTTGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  221
AM180575   168    GG-TGGCA-AGTAG---TGCTGATCTCAAACCTGCCGTGGAACGGAGACCAGAGTACAT-  221
AM180584   168    GG-TGGCA-AGTAG---TGCTGATCTCAAACCTGCCGTGGAACGGAGACCAGAGTACAT-  221
AM180570   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486953   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486952   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486944   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486938   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ131518   250    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  306
AM180573   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486951   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486950   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486949   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486948   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486943   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486941   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486940   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486947   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
NM_122208  250    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  306
BT008874   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AY099549   249    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  305
AF327648   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AB006708   8343   GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  8399
AJ486946   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486945   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486942   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486939   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ486937   168    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  224
AJ421793   237    GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT-  293
AC149635   66116  CG-CCG-AGACTAGTGGTACTGACCTCAAAACCATCGTGGAACGGTGGCCGTAGTACAT-  66172
At5g23010 R
Alineamiento BLAST de At5g23010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2314   CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  2371
NM_122207  842    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  899
AM180572   1931   CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  1988
AY070471   839    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  896
AY054203   833    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  890
AJ131517   14140  CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  14197
AY049037   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
AB026660   13530  CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  13587
BX829914   822    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  879
AJ486888   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
105
AJ486887   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
AJ486886   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
AJ486885   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
AJ486884   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
AJ486883   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
AJ486882   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
AY149926   761    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  818
BX829913   820    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  877
BX833420   749    CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT  806
AM180571   2020   CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  2077
AJ486899   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486898   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486897   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486896   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486895   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486894   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486893   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486892   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AM180569   2064   CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  2121
AJ486891   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486890   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ486889   761    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  818
AJ133892   850    CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT  907
AM180583   1844   CGGT-GGTGAACGTCG-CAGACACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATATGGAGAACT  1901
AM180574   1893   CGGT-GGTGAACGTCG-CAGACACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATATGGAGAACT  1950
AM180580   1803   CGGT-GGTGAACGTCG-CAGATACTGTTGGGATCAACATGCCACATGAATACGGAGAACT  1860
AM180577   1730   TGGT-GGTGAACGTCG-CAGACACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATATGGAGAACT  1787
AM180585   1384   C-TTCGGTGTGCATCGCG-GACACGGTAGGGATCACCATGCCACATGAATTCGGAGAACT  1441
AM180576   1380   C-TTCGGTGTGCATCGCG-GACACGGTAGGGATCACCATGCCACATGAATTCGGAGAACT  1437
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At5g23010 
AB006708.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, P1 clone:MYJ24....
AB026660.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:T20O7....
AC149635.1 Genomic sequence for broccoli [Brassica oleracea L. (Italica group)...
AF327648.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase (IMS2) mRNA, comple...
AJ131517.1 Arabidopsis thaliana MYB37 homologue gene and ORF1....
AJ131518.1 Arabidopsis thaliana mRNA for hypothetical protein derived from MYJ...
AJ133892.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative elongase....
AJ421793.1 Arabidopsis thaliana mRNA for 2-isopropylmalate synthase (IPMS gene...
AJ486882.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486883.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486884.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486885.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486886.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486887.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486888.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486889.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486890.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486891.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486892.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486893.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486894.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486895.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486896.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486897.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486898.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486899.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486937.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486938.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486939.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486940.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486941.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486942.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486943.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486944.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486945.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486946.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486947.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486948.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486949.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486950.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486951.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486952.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486953.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AM180569.1 Arabidopsis thaliana mam2 gene for methylthioalkylmalate synthase 2...
AM180570.1 Arabidopsis thaliana mam-L gene for methylthioalkylmalate synthase ...
AM180571.1 Arabidopsis thaliana mam2 gene for methylthioalkylmalate syntase 2,...
AM180572.1 Arabidopsis thaliana mam1 gene for methylthioalkylmalate synthase 1...
AM180573.1 Arabidopsis thaliana mam-L gene for methylthioalkylmalate synthase ...
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AM180574.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mama gene for methylthioalkylmala...
AM180575.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mamb gene for methylthioalkylmala...
AM180576.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mamc gene for methylthioalkylmala...
AM180577.1 Arabidopsis cebennensis mama gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180578.1 Arabidopsis cebennensis mamb gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180579.1 Arabidopsis cebennensis mamc gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180580.1 Boechera divaricarpa mama gene for methylthioalkylmalate synthase a...
AM180581.1 Boechera divaricarpa mamb gene for methylthioalkylmalate synthase b...
AM180582.1 Boechera divaricarpa mamc gene for methylthioalkylmalate synthase c...
AM180583.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mama gene for methylthioalkylmalat...
AM180584.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mamb gene for methylthioalkylmalat...
AM180585.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mamc gene for methylthioalkylmalat...
AY049037.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase (IMS3) mRNA, comple...
AY054203.1 Arabidopsis thaliana AT5g23010/T20O7_3 mRNA, complete cds....
AY070471.1 Arabidopsis thaliana AT5g23010/T20O7_3 mRNA, complete cds....
AY099549.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase-like protein (At5g2...
AY149926.1 Arabidopsis thaliana At5g23010/T20O7_3 mRNA, complete cds....
BT008874.1 Arabidopsis thaliana At5g23020 mRNA, complete cds....
BX829913.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX829914.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX833420.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
NM_122207.3 Arabidopsis thaliana MAM1 (2-isopropylmalate synthase 3); 2-isoprop...
NM_122208.3 Arabidopsis thaliana IMS2/MAM-L/MAM3 (METHYLTHIOALKYMALATE SYNTHASE...
MAM-L, MAM 3: At5g23020
Tamaño del gen = 3432 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 






tagtaATG  GCTTCGTTACTTCTCACATCGTCGAGTATGATAACCACTAGCTGTCGCTCCATGGTTCTCCGGTCAGGGTTACCCATCGGATCTTCTTTTCC  
CTCTCTTCGCCTGACCCGTCCATACGACAAGGCGACTCTGTTCGTCTCATGTTGCTCCGCTGAGTCCAAAAAGGTGGCAACTAGTGCTACTGATCTCAAA
CCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACATTCCGAACAAGCTTCCCCACAAGAACTATGTGCGTGTATTAGACAC  GACGCTTCGTGACGGTGAACAAT  CTC  
CCGGTGCAGCACTTACTCCACCGCAGAAGTTAGAGATTGCCAGGCAGCTAGCTAAACTCCGAGTAGACATCATGGAAGTTGGTTTTCCGGTGTCGTCTGA
GGAAGAATTCGAAGCTATTAAAACCATCGCCAAGACCGTGGGGAACGAG  gttagtttctttatttccctcacttcaagaaaataatataatgatttatgt  
tcaaactatatatagatataataaaattagatgtgcaaagtgttagttaaagaatctcacattagaaataagaagtaataatctatactagcatttaaaa
aatatgggccaatctactcactaataaatgatttttttttaacttggaagctcatgaatgcttacagaaaattacaaacacatatttagtaattgtccaa
aattgacaggaacgaaaataaactactatatattgctgttttccttag  GTGGATGAGGAAACCGGTTACGTTCCTGTGATATGCGGCATTGCACGATGCA  
AAAAGAGAGACATCGAGGCAACTTGGGAGGCACTGAAGTATGCGAAGAGGCCGAGGGTAATGCTATTCACATCTACTAGTGAAATTCACATGAAATATAA
GTTGAAAAAGACTAAAGAAGAAGTGATCGAGATGGCCGTGAACAGTGTTAAGTACGCTAAAAGCTTGGGCTTCAAAGACATCCAATTTGGGTGCGAAGAT




ttcag  GACGGAGAAAGATTTTATATGTAAGATTCTAGGAGAATCGATAAAAGCGGGTGCAACCACGGTGGGGTTTGCGGACACGGTCGGGATCAACATGC  
CGCAAGAATTCGGAGAACTCGTGGCCTATGTCATAGAAAAC  ACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC  GCCATTCATTGTCATAACGACCTTGGTGTTGC  
TACCGCCAACACAATATCC  gtacgtaattgctctccctttgtctgagttagattaatcaacaaaaattccgaacaaatttaaattatcgaggtgacaaga  
ttataaatataaaacaatgatatgtatag  GGTATATGTGCGGGAGCAAGACAAGTCGAAGTGACGATCAACGGAATTGGTGAAAGAAGTGGGAATGCGCC  





tgtag  GTCGTGATGGCTTTGAAATGTCGAGGAGAATCTCTGATGGATGGTGTTTACACAAAAATAGACTCACGCCAAATTATGGCTACAAGCAAGATG  gt  
acgtaacaaactagatattgaaatttcgatatttatatgaaaacaatgatgctaatatttggcctttatatataataattgactaaaacgtaaattcttg
cgcag  GTTCAAGAGCATACCGGCATGTATGTTCAACCACATAAGCCAATAGTTGGAGACAACTGTTTTGTTCATGAGAGCGGCATTCACCAG  gttccata  
tatatatatatatatatattacttatgaaaattgtatatgagattgttgcgttgtatgtgtataattgtccaaacattttgcag  GATGGAATATTGAAAA  
ATCGAAGTACATATGAGATCTTATCACCAGAAGATGTTGGGATCGTAAAATCTGAAAATTCTGGCATTGTTCTTGGAAAGCTTAG  gtaattattctatta  
agttatgtttcttggttttagataactataagtctaaaactatgtaccatcgtctgataaatttatttcaacaactatgaaaatatgcag  CGGACGTCAT  
GCTGTAAAAGACCGGCTTAAAGAG  gtaccacacacacacacagtatatattagtgacttcgtactatttttagtctttacttataataatcacacacaca  
catatatatgggaccatggcacaatagagactttatagagataaatatttgattagtcatatgttttttttttttttttgtaatctcaag  TTGGGATATG  
AAATCAGTGATGAGAAATTCAACGACATCTTCTCACGATACAGAGAATTAACGAAGGACAAAAAG  gttttcatattatattttgtatcttctcatttaca  
tatgcgtcaaatttgaaatatttagttatacataaaatacgaatagatttataaaattctaccaaacatataaacccccatacttacttgatttcaattt
gttaaactccacag  AGAATCACAGACGCTGATCTGAAGGCATTAGTGGTGAACGGTGCTGAAATCTCATCAGAAAAATTAAACAGTAAAGGAATTAACGA  









Alineamiento BLAST de At5g23020 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      774    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  832
NM_122208  351    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  409
BT008874   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AY099549   350    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  408
AF327648   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AB006708   8444   CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  8502
AJ486946   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486945   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486942   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486937   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486947   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ421793   338    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  396
AJ486939   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486951   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486950   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486949   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486948   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486941   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486940   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AM180570   269    CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486953   269    CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486952   269    CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486944   269    CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486938   269    CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ131518   351    CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  409
AM180573   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AJ486943   269    CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA  327
AM180578   266    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGCTA  324
AM180575   266    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACCCC-ACCGCAGAAGCTA  324
AM180584   266    CGACGCTCCGTGATGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTA-TCCCACCGCAGAAGCTA  324
AM180581   269    CGACACTCCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCTCTTACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AM180585   269    CGACACTTCGTGAGGGCGAACAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AM180576   269    CGACACTTCGTGAGGGCGAGCAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AM180580   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCCGGTGGATCCCTTACTCC-GCCACAGAAGCTA  327
AM180579   269    CGACACTTCGTGAGGGCGAACAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AM180583   269    CAACGCTCCGAGACGGTGAACAAGCTCCCGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AM180577   269    CAACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AC149635   44994  CGACGCTCCGTGACGGCGAACAATCTCCCGGTGCAGCCCTTACTCC-ACCGCAGAAGATA  45052
AF399834   1192   CGACGCTCCGTGACGGCGAACAATCTCCCGGTGCAGCCCTTACTCC-ACCGCAGAAGATA  1250
AM180574   269    CAACGCTCCGCGACGGTGAACAAGCTCCCGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AM180572   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AJ486888   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AJ486883   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AJ486882   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
NM_122207  350    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  408
AY149926   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AY070471   347    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  405
AY054203   341    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  399
AJ131517   12470  CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  12528
AY049037   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AB026660   11860  CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  11918
BX829913   328    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  386
AJ486898   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486897   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486896   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486895   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486894   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486893   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486887   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AJ486886   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AJ486885   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
AJ486884   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  327
BX833420   257    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  315
AM180569   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486892   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486891   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486890   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ486889   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  327
AJ133892   358    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA  416
AM180571   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCAA  327
AJ486899   269    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCAA  327
BX829914   330    CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA  388
DQ226816   1                                                     ACCGCAGAAGCTA  13
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At5g23020 R
Alineamiento BLAST de At5g23020 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2019   TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  2076
NM_122208  900    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  957
AM180573   1514   TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  1571
BT008874   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AY099549   899    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  956
AF327648   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AB006708   9689   TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  9746
AJ619937   495    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  552
AJ486947   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486946   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486945   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486943   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486942   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486939   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486937   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AM180570   1508   TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  1565
AJ619936   497    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAATACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  554
AJ486953   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486952   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486951   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486950   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486949   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486948   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486944   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486941   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486940   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ486938   818    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  875
AJ421793   887    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  944
AJ131518   900    TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  957
AM180578   1455   TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCTTC-ACCATTCA  1512
AJ619935   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619933   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619932   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619931   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619930   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619929   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619928   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619927   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619926   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619925   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA  548
AJ619934   491    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-ACCATTCA  548
AM180584   1471   TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-GCCATTCA  1528
AJ619917   538    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCTTC-ACCATTCA  595
AJ619914   535    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-GCCATTCA  592
AJ619913   529    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-GCCATTCA  586
AM180575   1450   TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  1507
AJ619924   508    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  565
AJ619923   508    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  565
AJ619918   508    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  565
AJ619916   550    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  607
AJ619915   541    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  598
AJ619922   505    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  562
AJ619921   505    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  562
AJ619920   505    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  562
AJ619919   508    TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  565
AM180581   1535   TCATG-GCTTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGGTTTAATGATATTGTCTTC-GCCATTCA  1592
DQ226816   504    TCGTA-GCTTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGGTTTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA  561
AC149635   47396  TTGTGAG-ATACATCAAAGCAAACACTCCTGGAATTGATGATGTTATCTTCAG-CGCTCA  47453
AF399834   3594   TTGTGAG-ATACATCAAAGCAAACACTCCTGGAATTGATGATGTTATCTTCAG-CGCTCA  3651
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At5g23020  
AB006708.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, P1 clone:MYJ24....
AB026660.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:T20O7....
AC149635.1 Genomic sequence for broccoli [Brassica oleracea L. (Italica group)...
AF327648.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase (IMS2) mRNA, comple...
AF399834.2 Brassica oleracea isopropylmalate synthase (GSL-ELONG) gene, comple...
AJ131517.1 Arabidopsis thaliana MYB37 homologue gene and ORF1....
AJ131518.1 Arabidopsis thaliana mRNA for hypothetical protein derived from MYJ...
AJ133892.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative elongase....
AJ421793.1 Arabidopsis thaliana mRNA for 2-isopropylmalate synthase (IPMS gene...
AJ486882.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486883.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486884.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486885.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486886.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
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AJ486887.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486888.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam1 ...
AJ486889.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486890.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486891.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486892.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486893.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486894.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486895.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486896.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486897.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486898.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486899.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (mam2 ...
AJ486937.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486938.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486939.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486940.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486941.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486942.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486943.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486944.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486945.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486946.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486947.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486948.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486949.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486950.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486951.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486952.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ486953.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase-like p...
AJ619913.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata partial mam-L gene for methylthioa...
AJ619914.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata partial mam-L gene for methylthioa...
AJ619915.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata partial mam-L gene for methylthioa...
AJ619916.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata partial mam-L gene for methylthioa...
AJ619917.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata partial mam-L gene for methylthioa...
AJ619918.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea partial mam-L gene for methylthio...
AJ619919.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea partial mam-L gene for methylthio...
AJ619920.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea partial mam-L gene for methylthio...
AJ619921.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea partial mam-L gene for methylthio...
AJ619922.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea partial mam-L gene for methylthio...
AJ619923.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea partial mam-L gene for methylthio...
AJ619924.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea partial mam-L gene for methylthio...
AJ619925.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619926.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619927.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619928.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619929.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619930.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619931.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619932.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619933.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619934.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619935.1 Arabidopsis halleri partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-li...
AJ619936.1 Arabidopsis thaliana partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-l...
AJ619937.1 Arabidopsis thaliana partial mam-L gene for methylthioalkylmalate-l...
AM180569.1 Arabidopsis thaliana mam2 gene for methylthioalkylmalate synthase 2...
AM180570.1 Arabidopsis thaliana mam-L gene for methylthioalkylmalate synthase ...
AM180571.1 Arabidopsis thaliana mam2 gene for methylthioalkylmalate syntase 2,...
AM180572.1 Arabidopsis thaliana mam1 gene for methylthioalkylmalate synthase 1...
AM180573.1 Arabidopsis thaliana mam-L gene for methylthioalkylmalate synthase ...
AM180574.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mama gene for methylthioalkylmala...
AM180575.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mamb gene for methylthioalkylmala...
AM180576.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mamc gene for methylthioalkylmala...
AM180577.1 Arabidopsis cebennensis mama gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180578.1 Arabidopsis cebennensis mamb gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180579.1 Arabidopsis cebennensis mamc gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180580.1 Boechera divaricarpa mama gene for methylthioalkylmalate synthase a...
AM180581.1 Boechera divaricarpa mamb gene for methylthioalkylmalate synthase b...
AM180583.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mama gene for methylthioalkylmalat...
AM180584.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mamb gene for methylthioalkylmalat...
AM180585.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mamc gene for methylthioalkylmalat...
AY049037.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase (IMS3) mRNA, comple...
AY054203.1 Arabidopsis thaliana AT5g23010/T20O7_3 mRNA, complete cds....
AY070471.1 Arabidopsis thaliana AT5g23010/T20O7_3 mRNA, complete cds....
AY099549.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase-like protein (At5g2...
AY149926.1 Arabidopsis thaliana At5g23010/T20O7_3 mRNA, complete cds....
BT008874.1 Arabidopsis thaliana At5g23020 mRNA, complete cds....
BX829913.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX829914.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX833420.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
DQ226816.1 Boechera divaricarpa isolate SLW-B-G03 mRNA sequence....
110
NM_122207.3 Arabidopsis thaliana MAM1 (2-isopropylmalate synthase 3); 2-isoprop...
NM_122208.3 Arabidopsis thaliana IMS2/MAM-L/MAM3 (METHYLTHIOALKYMALATE SYNTHASE...
Formación de la estructura básica de los glucosinolatos
CYP79C2 : At1g58260
Tamaño del gen = 2244 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
ttttcctacaccaacaatattttatacggttatatatgaaactgaaaatgttggttttcctacaccaacactattttatacggttatatatgaaacttaa
aatgtataaatagatagctatggaaacgttcttactactcattttgtagtaagatttctctactactatcttaaaagggagatttcttttcaactcccaa
aaaaaactttttgaccATG  ACTATTATCACGAATCCATCCAGTTTCACTCTTGTTTTAATTTCCATTACGCTGGTCCTGGCTCTTGCTAGACGTTTTTCA  








GTTAAAAGATGATCAAGGAATGCATTTGTTCACATTTGATGAGATTAGGGCTCAATGCAAG  gttagtgatgttcacacatagaattgttacacacaaaat  
ataattttgttttctgaaaattgatagacttttcaattttatattactatcgattccttctaaattcatctcgagatcctagcatggtttaaattaatct
cttacgcatatattatcttgtatgtag  GAAATCAATCTTGCAACAATTGACAATACGATGAATAACGTGGAGTGGACGATCGCGGAGATGTTAAATCACC  
CAGA  GATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTG  GACATAATAGTTGGTAAAGACAGACTTGTGCAAGAATCAGACATATCACAACTCAACTACATCAAAGC  
ATGTAGCAAAGAATCTTTTCGGCTTCACCCAGCTAATGTGTTCATGCCCCATCATGTTGCAAGAGAAGATACTACCCTCGCGGGTTATTTTGTCCCCAAA














Alineamiento BLAST de At1g58260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      366     GCTCCAAATGATCATCAACCGGCCGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC-  424
AC073943   58601   GCTCCAAATGATCATCAACCGGCCGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC-  58659
AC008051   83973   GCTCCAAATGATCATCAACCGGCCGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC-  83915
NM_104606  150     GCTCCAAATGATCATCAACCGGCCGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC-  208
AC189568   135593  GTTGCAAATGGTCAAGAACCGGCCAACTCACCTGTGGATCCACCGCGTCATGAAAG-ACA  135651
At1g58260 R
Alineamiento BLAST de At1g58260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1385    GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT  1444
NM_104606  1003    GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT  1062
AC073943   59620   GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT  59679
AC073943   61386   CCGATGATGAATCATCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACA-AA-A-T-  61441
AC008051   82954   GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT  82895
AC008051   81188   CCGATGATGAATCATCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACA-AA-A-T-  81133
AC189568   136544  GAGATGTTGAATCATCCAGAGATTATGGAGAAAGCTACAAATGAGTTGGACATGATAGTT  136603
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At1g58260  
AC008051.3 Sequence of BAC F19C14 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, comp...
AC073943.5 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F16M22 genomic sequence, comp...
AC189568.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrH009I04, complete sequence...
NM_104606.2 Arabidopsis thaliana CYP79C2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
111
CYP79C1 : At1g79370
Tamaño del gen = 2230 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





ttacatattccaactgagcagaggtaATG  GATTATTATCTGAATAATGTTATCTTCTCAGTTGTTGTCACATTTTCGATCACTCTGAATATTGTGTTTCT  
CATAAAAAGCGTTGTCGCCCGTTTTCTTGGTCGTCGTAAGAAACTGCCTCCATGCCCACGGGGATTTCCGATCATTGGGAACTTAGTAGGAATGCTCAAG
AACCGACCAACCTCTAAATGGATAGTTCGTGTAATGAACGATATGAAGACGGATATAGCTTGCTTCCGGTTTGGTCGTGTCCACGTCATTGTCATAACGT
CCGATGTGATTGCCCGAGAAGTCGTTCGAGAGAAAGACGCAGTTTTTGCGGACAGGCCAGATTCTTACTCTGCCGAGTACATTAGTGGCGG  gtaatgttg  
atttttttttttttttttggggtaattgggtaattttgaatttgataacaaagctgaaatgttcacttgaaaattagttcaaattataaagcaattccta
gaaaagcttatagttctcttagctcgactaaacaaaaatactgttatttgttaacatatatgtttcgtatatgttgcaaactgtgtataagagtttgtgt
attaccatgtgtaaaaacgttacaaaactggtag  GTACAATGGGGTAGTGTTCGACGAGTATGGAGAGAGACAAATGAAGATGAAGAAAGTGATGTCGTC  





TCACTCTTAAAGATGAGAATGGGAAGCCGTTGCTTACCCCGCAAGAAATCACACATCTCTCTGTG  gttcgtgatagaaatatactcatataattactacc  
aattagtttgtatattatatatctgataagttatggtttctttttggttttggcag  GATCTTGATGTAGTAGGGATTGATAATGCAGTGAATGTAATAGA  
GTGGACACTTGCGGAAATGTTGAACCAGAGAGAGATTCTAGAAAAAGCGGTGGAAGAGATCGATATGGTTGTCGGAAAAGAAAGACTTGTTCAAGAATCC
GACGTACCAAATCTAAACTACGTCAAAGCTTGTTGCAGAGAGACCCTGAGACTTCACCCTACCAATCCTTTCCTTGTCCCTCACATGGCACGTCATGACA
CAACTCTCGCTGGCTATTTCATCCCAAAAG  gtatctcatttttccccaaaatttatgcatttaggcgtatttgactccaactccttaaatgtagaatcag  
gaattctaactatatttatttttgcttgatttgagcaatattttcatattagaatatttgttcctttgatttattattttggactgaaaagtgaaaataa
gtagattgtgacatacgaatctttcaaattattattttatttgtttattaactttaatatattgattgtttgatgtggatcacag  GCAGTCATATTCTAG  
TGAGTCGTCCGGGTGTTGGTCGAAACCCTAAGACATGGGATGAGCCACTCATCTACAGGCCTGAGCGCCATATAACCGGCAACGAAGTGGTGTTGACTGA
ACCAGACTTACGACTTGTTTCATTTGGAACTGGTAGACGCGGCTGCGTTGGAGCTAAGCTTGGAACGTCCATGATTGTTACGTTGTTGGGTAGGCTTCTC
CAAGGGTTCGACTGGACCATTCCTCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCT  AGTCGAGTCAAAAGAAAATCTGTT  CATGGCTAATCCTTTGATGGCTTGTG  





Alineamiento BLAST de At1g79370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      1094   TGTCGTCGGAGTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACTTGTTACTCAAAGTTAGAAACTTAG  1153
AC007202   79387  TGTCGTCGGAGTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACTTGTTACTCAAAGTTAGAAACTTAG  79328
AC002986   1013   TGTCGTCGGAGTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACTTGTTACTCAAAGTTAGAAACTTAG  954
NM_106585  425    TGTCGTCGGAGTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACTTGTTACTCAAAGTTAGAAACTTAG  484
At1g79370 R
Alineamiento BLAST de At1g79370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2524   TCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCTAGTCGAGTCAAAAGAAAATCTGTTCATGGCTAA  2583
NM_106585  1509   TCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCTAGTCGAGTCAAAAGAAAATCTGTTCATGGCTAA  1568
AC007202   77957  TCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCTAGTCGAGTCAAAAGAAAATCTGTTCATGGCTAA  77898
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At1g79370
AC002986.1 Arabidopsis thaliana chromosome 1 YAC YUP8H12R sequence, complete s...
AC007202.3 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC T8K14 sequence, complete sequ...
NM_106585.2 Arabidopsis thaliana CYP79C1 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
CYP79B3 : At2g22330
Tamaño del gen = 2383 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
taccttccacactgcttcctcccccaccacaaaaggggtactatcgtcatttcacacgtacctacctgtaattaatgtgacattataaataacaacgtga



















atgaaaatattttacatattaattttatag  GAACTTGTAATGGCGGCGCCAGACAACCCATCAAACGCCGTGGAATGGGCCATTGCGGAGATGATAAACA  
AACCGGAGATCCTCCACAAAGCTATGGAAGAGATCGATAGAGTCGTCGGAAAAGAAAGATTCGTCCAAGAATCCGATATACCAAAACTTAACTATGTTAA














Alineamiento BLAST de At2g22330 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      558     GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  617
NM_127798  425     GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  484
AC007168   4064    GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  4005
AC006592   105308  GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  105249
BT022029   401     GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  460
BX820606   423     GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  482
BX821001   423     GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  482
AK229739   1206    GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  1265
BX820480   426     GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  485
NM_120158  437     GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  496
AY091437   372     GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  431
AY046017   437     GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  496
AL161596   52701   GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  52760
AL035708   63268   GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  63327
BX828232   416     GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  475
BX827679   421     GTCGAGGCCTTTGACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  480
BX827120   421     GTCGAGGCCTTTGACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT  480
At2g22330 R
Alineamiento BLAST de At2g22330 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2167    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  2225
NM_127798  1283    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  1341
AC007168   2455    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  2397
AC006592   103699  CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  103641
BT022029   1259    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  1317
BX820606   1281    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  1339
BX820480   1284    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  1342
AK229739   2064    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  2122
BX821001   1280    CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC  1338
AF258264   496     TTCCGACGCAACCGTCGCCGGATATCACATCCCTAAAGGGAGTCAAGTCCTT-CTCAGCC  554
AF258263   495     TTCCGACGCAACCGTCGCCGGGTATCACATCCCTAAAGGAAGTCAAGTCCTT-CTCAGTC  553
AF453287   1283    TTCCGACGCAACCGTCGCCGGGTATCACATCCCTAAAGGAAGTCAAGTCCTT-CTCAGTC  1341
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At2g22330  
AC006592.6 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F14M13 map mi238, complete ...
AC007168.5 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T26C19 map mi238, complete ...
AF258263.1 Brassica napus cultivar Darmor cytochrome P450-like protein (AL3570...
AF258264.1 Brassica rapa cultivar R500 cytochrome P450-like protein (AL35708-B...
AF453287.1 Brassica napus cytochrome P450 (CYP79B5) mRNA, complete cds....
AK229739.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative cytochrome P450, complete cd...
AL035708.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone T5J17 (ESSA projec...
AL161596.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 92....
AY046017.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...
113
AY091437.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...
BT022029.1 Arabidopsis thaliana At2g22330 gene, complete cds....
BX820480.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX820606.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX821001.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX827120.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX827679.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX828232.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
NM_120158.2 Arabidopsis thaliana CYP79B2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
NM_127798.3 Arabidopsis thaliana CYP79B3 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
CYP79B2 : At4g39950
Tamaño del gen = 1974 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 














ACGGTCACGAGAAGATTATGAGAGAATCAAGTGCGATTATGGAC  AAGTATCATGACCCAATCATCGACG  AGAGGATCAAGATGTGGAGAGAAGGAAAGAG  









AACGGCGTTGACCACGATGATGCT  CGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCAC  TTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAGCTGATGGAGTCTAGTCAC  










Alineamiento BLAST de At4g39950 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      1321    AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  1379
NM_120158  882     AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  940
AY091437   817     AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  875
AY046017   882     AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  940
AL161596   53146   AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  53204
AL035708   63713   AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  63771
BX828232   861     AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  919
BX827679   866     AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  924
BX827120   866     AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAG-ATCAA  923
AF453287   870     AGGGATTCGAGTGCTATTATGGACAAGTATCACGATCCTATCGTCGATGCA-AGGATCAA  928
AF069494   849     AGAGATTCAAGTGCTATTATGGACAAGTATCACGATCCGATCATCGATGCA-AGGATCAA  907
AF069495   340     AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA  398
NM_127798  870     AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  928
AC007168   3619    AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  3561
AC006592   104863  AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  104805
BT022029   846     AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  904
BX820606   868     AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  926
BX821001   868     AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  926
AK229739   1651    AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  1709
BX820480   871     AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA  929
114
At4g39950 R
Alineamiento BLAST de At4g39950 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2323   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  2382
NM_120158  1536   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  1595
AY046017   1536   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  1595
AL161596   54148  CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  54207
AL035708   64715  CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  64774
BX828232   1515   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  1574
AF069495   994    CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  1053
BX827679   1519   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  1578
BX827120   1510   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  1569
AY091437   1471   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG  1530
AF069494   1503   CTCGCGAGACTTCTACAAGGTTTCACTTGGAAGCTGCCGGAGAATGAGACACGTGTTGAG  1562
AF453287   1524   CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTGCCGGAGAATGAGACACGCGTTGAG  1583
AF528173   22     CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTGCCTGAGAATGAGACACGTGTTGAG  81
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At4g39950  
AC006592.6 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F14M13 map mi238, complete ...
AC007168.5 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T26C19 map mi238, complete ...
AF069494.1 Sinapis alba cytochrome P450 (CYP79B1) mRNA, complete cds....
AF069495.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 (CYP79B2) mRNA, partial cds....
AF453287.1 Brassica napus cytochrome P450 (CYP79B5) mRNA, complete cds....
AF528173.1 Brassica rapa subsp. pekinensis CYP79B1 mRNA, partial cds....
AK229739.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative cytochrome P450, complete cd...
AL035708.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone T5J17 (ESSA projec...
AL161596.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 92....
AY046017.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...
AY091437.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...
BT022029.1 Arabidopsis thaliana At2g22330 gene, complete cds....
BX820480.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX820606.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX821001.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX827120.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX827679.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX828232.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
NM_120158.2 Arabidopsis thaliana CYP79B2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
NM_127798.3 Arabidopsis thaliana CYP79B3 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
CYP79A2 : At5g05260
Tamaño del gen = 1988 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





atacaattaatagtgcatttttctttcactttttgttttcagtttaatgcatttttctagtaatctttacgctctccaTTA  GGTTGGATACACATGTGGA  
GCTAAACGAGGTGTGGCAACCGCGTATAATGGTTTTGCCATAAAAAGATCATTCTTGCTTTCTGAAATATCAATCTTATTCTTACCAGGCACTGGTAACC















CGCAACGGTCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATC  GTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAAC  GGAGTCTTGCTTCTTCAGAATCTCTCTTGCAATT  
CTCGGGGATGTCACGGGGATCACGTGAGTATTCGCAAGACGGATACATGCAATATCGGTGTTGAGTTCTTTCATGAGAGAATGTATCCACCGGAACACCG
GTTTGTTCCTCCCTAGTATTTCCGGTAGGTTTCCGATTAAAGGCCAAGATTTCGGCCCGGGAGGGAGAGAGAGGTTTCTCGTAGGGCTAATTAACATGGT










Alineamiento BLAST de At5g05260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      600    CACGTGAATCCTTGAATCAACCGAGCCAGTAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC  659
NM_120608  1451   CACGTGAATCCTTGAATCAACCGAGCCAGTAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC  1392
AB010692   11205  CACGTGAATCCTTGAATCAACCGAGCCAGTAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC  11264
AF245302   1451   CACGTGAATCCTTGAATCAACCGAGCCAGTAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC  1392
NM_122983  347    CACGTGAACCCTTGAATCAACCGAGCCACCAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC  288
DQ056697   347    CACGTGAACCCTTGAATCAACCGAGCCACCAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC  288
AB025602   22415  CACGTGAACCCTTGAATCAACCGAGCCACCAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC  22356
At5g05260 R
Alineamiento BLAST de At5g05260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2109   TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAACGG  2168
AB010692   12714  TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAACGG  12773
NM_120608  358    TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAACGG  299
AF245302   358    TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAACGG  299
NM_148046  382    TCAAGTACCCGCGGCTGCAATACTCCGTCCCCATTGTTAGCGGTCTAATGGCGAAAACGG  323
AB025602   15136  TCAAGTACCCGCGGCTGCAATACTCCGTCCCCATTGTTAGCGGTCTAATGGCGAAAACGG  15077
AC189631   51486  TTAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATAGTTAACGGTCTAGTGGCGAAAATAG  51545
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At5g05260
AB010692.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone:K18I23....
AB025602.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:F14A1....
AC189631.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrS003K07, complete sequence...
AF245302.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 CYP79A2 (CYP79A2) mRNA, comple...
DQ056697.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 (At5g35920) mRNA, com...
NM_120608.1 Arabidopsis thaliana CYP79A2 (CYTOCHROME P450 79A2); oxygen binding...
NM_122983.1 Arabidopsis thaliana CYP79A4P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
NM_148046.1 Arabidopsis thaliana CYP79A3P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
CYP79A4P: At5g35920
Tamaño del gen = 468 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
tttctaaactaaaataaactctctctaactttgacacatcaacctttttatgtgatgagaagctgacacatcattaaaacaataaccaatcaaaacatta
caaatactacacatcagattaatatctgccacatcagattaaatagatttattcagcttgttggaaATG  AAAAAATTAAAAATCTTGAAAGAGGCATTCC  
GGTTACATCATGTGGCGCCATTCAACCTCCCTCACATGTCCACTACTG  ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATC  CCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAG  
TCGTATGGGGATCGGGAGAAACCCTAAAGTGTGGGACAAACCGCTTAAGTTTGATCCTGAGAGACATTTAAGCAATAACACATGTGTAGAACTAAAAGAG
CCTGATCTCAATATAATAACGTTCGGTGCAGAAAGACGAGGGTGTATGGGTGCGGACATTGGGTCAGCCATGACGTACATGTTGGTGGCTCGGTTGATTC
AAGGGTTCACGTGGTCACCAGTACCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGC  AAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  TTAAATGCGGTTGTAAC  





Alineamiento BLAST de At5g35920 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      249    ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG  308
NM_122983  83     ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG  142
DQ056697   83     ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG  142
AB025602   22151  ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG  22210
AB025602   16376  ATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGG  16435
NM_148046  1172   ATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGG  1231
AK118050   427    ATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGG  486
116
At5g35920 R
Alineamiento BLAST de At5g35920 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      524    CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  583
NM_122983  358    CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  417
DQ056697   358    CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  417
AB025602   22426  CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  22485
AB025602   16650  CCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  16709
AK118050   701    CCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  760
NM_148046  1363   CCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC  1422
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At5g35920
AB025602.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:F14A1....
AK118050.1 Arabidopsis thaliana mRNA for unknown protein, complete cds, clone:...
DQ056697.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 (At5g35920) mRNA, com...
NM_122983.1 Arabidopsis thaliana CYP79A4P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
NM_148046.1 Arabidopsis thaliana CYP79A3P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
CYP79F2 
: At1g16400
Tamaño del gen = 2051 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 















GCTGTGGAAGATTGGCTTGATACGTTCATTACGCTAAAAGATCAAAACGGAAACTACTTGGTTACGCCAGACGAAATCAAAGCTCAATGCGTC  gtaagta  
aaatgtaacttttataaaagagtgtatgttatacacagaaattgtacactaaataagccaaacagaaaaaaaaaaaattatgttgaatactatatattga
ctaaattgcgagatctacacatatataatctaagtatattaattatttgttattctggtgttttttacag  GAATTTTGTATAGCAGCGATCGATAATCCG  
GCAAATAACATGGAGTGGACACTTGGGGAAATGTTAAAGAACCCGGA  GATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAG  TTGGATGAAGTAGTTGGAAAAGACAGGC  
TTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGCAGAGAAACATTCAGGATTCACCCAAGCGCTCATTATGTCCCACCTCATGT
TGCCCGTCAAGATACCACCCTTGGGGGTTATTTTATTCCCAAAG  gtaaaacatatagggaatacatatgttttttatttacataagatttaacgtttata  
gctagtaagtttatgcatgagcttcgttaacaaaataaaacacatggttttggtttgtggctacatatgatacaacctaaatttttttgtaatacttttt
tgtttaaaataccaggacaactagtaaatttatacataggtttccttaacaaaatctcgatacaattttgcattatatattaagaaatattgatgattgg
acag  GTAGCCACATTCATGTATGCCGCCCTGGGCTAGGCCGGAACCCTAAAATATGGAAAGATCCATTAGCATACGAACCGGAGCGTCACCTCCAAGGAG  
ACGGAATCACAAAAGAGGTTACTCTGGTCGAAACAGAGATGCGTTTTGTCTCATTTAGCACTGGTAGACGTGGCTGCGTCGGTGTCAAAGTCGGGACAAT
TATGATGGCTATGATGTTGGCTAGGTTTCTTCAAGGTTTTAACTGGAAACTCCATCGAGATTTCGGACCGTTAAGCCTCGAGGAAGATGATGCATCATTG







Alineamiento BLAST de At1g16400 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      555    TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA  614
NM_101506  103    TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA  162
AY064649   25     TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA  84
AF370512   105    TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA  164
AF275259   25     TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA  84
AC006341   60270  TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA  60329
AC006341   63904  TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  63963
EF598776   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598775   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598770   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598767   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598764   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
117
EF598760   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598754   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598753   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598774   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598772   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598771   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598769   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598766   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598765   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598763   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598761   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598759   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598758   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598757   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598756   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598755   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
NM_202111  89     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  148
NM_101507  89     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  148
AY114074   34     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  93
AY050890   89     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  148
EF598773   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598768   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
EF598762   58     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  117
BX814811   76     TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA  135
EU579455   46485  TTTCAAATCCTACTAGTCTTTATCTTATCCATGGCATCAATCACTTTGCTTGGCCGAATA  46544
At1g16400 R
Alineamiento BLAST de At1g16400 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1731   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1790
NM_101506  1102   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1161
AY064649   1024   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1083
AF370512   1104   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1163
AF275259   1024   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1083
AC006341   61446  ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  61505
AC006341   65014  ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  65073
NM_202111  1088   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1147
NM_101507  1088   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1147
AY114074   1033   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1092
AY050890   1088   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1147
BX814811   1074   ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTCAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  1133
EU579455   47776  ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTCAAAAAAGCTTTGAAGGAGTTAGACGAAGTGGTGGGA  47835
AY035021   22     ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA  81
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At1g16400
AC006341.2 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F3O9 sequence, complete seque...
AF275259.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 CYP79F2 (CYP79F2) mRNA, comple...
AF370512.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450-like protein (F3O9.20) mRNA, c...
AY035021.2 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At1g16410) m...
AY050890.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At1g16410) m...
AY064649.1 Arabidopsis thaliana Similar to cytochrome P450 (At1g16400; F3O9.20...
AY114074.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At1g16410) m...
BX814811.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
EF598753.1 Arabidopsis thaliana isolate CS1602 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598754.1 Arabidopsis thaliana isolate CS20 supershoot 1 (SPS1) gene, partial...
EF598755.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6603 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598756.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6626 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598757.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6674 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598758.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6688 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598759.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6714 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598760.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6751 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598761.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6755 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598762.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6781 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598763.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6788 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598764.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6797 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598765.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6799 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598766.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6810 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598767.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6824 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598768.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6852 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598769.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6884 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598770.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6885 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598771.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6922 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598772.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6926 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598773.1 Arabidopsis thaliana isolate CS8580 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598774.1 Arabidopsis thaliana isolate CS901 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
EF598775.1 Arabidopsis thaliana isolate CS906 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
EF598776.1 Arabidopsis thaliana isolate CS931 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
118
EU579455.1 Brassica oleracea clone BAC B77C13, complete sequence....
NM_101506.2 Arabidopsis thaliana CYP79F2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
NM_101507.2 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1) mRNA, complet...
NM_202111.1 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1) mRNA, complet...
CYP79F1 
: At1g16410
Tamaño del gen = 2257 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





atcgctagtgttcatttctaacaaatgcacacctcactacacgcatacatacatcATG  ATGAGCTTTACCACATCATTACCATACCCTTTTCACATCCTA  









CCAGACGAAATCAAAGCTCAATGCGTA  gtaagtaaaatattacttttataaaagagtgtatgcatatatatatatatatatatatacaaaaatagacgtg  
tacactaaataagatgatcatgtgatgttttgtcacag  GAATTTTGTATAGCAGCGATTGATAATCCGGCAAATAACATGGAGTGGACACTTGGGGAAAT  
GTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGAAGAGACA  GGCTTGTGCAAGAATCAGACATACC  AAATCTAAAC  
TACTTAAAAGCTTGTTGTAGAGAAACATTCAGAATTCACCCAAGTGCTCATTATGTCCCTTCCCATCTTGCGCGTCAAGATACCACCCTTGGGGGTTATT














Alineamiento BLAST de At1g16410 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      490    TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  549
EF598772   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598759   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598755   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
NM_202111  90     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  149
NM_101507  90     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  149
AY050890   90     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  149
AC006341   63905  TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  63964
AC006341   60271  TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT  60330
EF598776   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598775   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598770   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598768   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598767   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598764   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598760   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598754   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598753   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598773   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598771   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598761   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598757   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
BX814811   77     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  136
EF598774   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598769   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598766   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598765   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
119
EF598763   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598758   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598756   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
EF598762   59     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  118
AY114074   35     TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC  94
NM_101506  104    TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT  163
AY064649   26     TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT  85
AF370512   106    TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT  165
AF275259   26     TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT  85
EU579455   46486  TTCAAATCCTACTAGTCTTTATCTTATCCATGGCATCAATCACTTTGCTTGGCCGAATAC  46545
At1g16410 R
Alineamiento BLAST de At1g16410 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1659   AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  1718
NM_202111  1148   AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  1207
NM_101507  1148   AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  1207
AY114074   1093   AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  1152
AY050890   1148   AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  1207
AC006341   65074  AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  65133
AC006341   61506  AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC  61565
BX814811   1134   AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  1193
NM_101506  1162   AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC  1221
AY064649   1084   AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC  1143
AF370512   1164   AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC  1223
AF275259   1084   AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC  1143
AY035021   82     AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT  141
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At1g16410  
AC006341.2 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F3O9 sequence, complete seque...
AF275259.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 CYP79F2 (CYP79F2) mRNA, comple...
AF370512.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450-like protein (F3O9.20) mRNA, c...
AY035021.2 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At1g16410) m...
AY050890.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At1g16410) m...
AY064649.1 Arabidopsis thaliana Similar to cytochrome P450 (At1g16400; F3O9.20...
AY114074.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At1g16410) m...
BX814811.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
EF598753.1 Arabidopsis thaliana isolate CS1602 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598754.1 Arabidopsis thaliana isolate CS20 supershoot 1 (SPS1) gene, partial...
EF598755.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6603 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598756.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6626 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598757.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6674 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598758.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6688 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598759.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6714 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598760.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6751 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598761.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6755 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598762.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6781 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598763.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6788 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598764.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6797 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598765.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6799 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598766.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6810 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598767.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6824 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598768.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6852 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598769.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6884 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598770.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6885 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598771.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6922 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598772.1 Arabidopsis thaliana isolate CS6926 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598773.1 Arabidopsis thaliana isolate CS8580 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
EF598774.1 Arabidopsis thaliana isolate CS901 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
EF598775.1 Arabidopsis thaliana isolate CS906 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
EF598776.1 Arabidopsis thaliana isolate CS931 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
EU579455.1 Brassica oleracea clone BAC B77C13, complete sequence....
NM_101506.2 Arabidopsis thaliana CYP79F2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
NM_101507.2 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1) mRNA, complet...
NM_202111.1 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1) mRNA, complet...
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CYP79A3P : At5g35917
Tamaño del gen = 2006 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
ttagaacagaccacgttcttgatgatgagaagcctttgcaacttatatgttctccaccacccaaccataagaggccatacctcgagaatccttttgcaac
ttatttttctttccaacatttaaagcacatttattttcaacagattacagttagacacaagcattgttccattgccgtttcatggctataaatagcttat
tcctcattgtttcaacagaattcaaataatttctacaaattgagattaaaaaATG  TTCGACGACTCTACCTCAATGCTTGCGTTTATCCTAGGTTTGCTT  
CTCCTATCATTAACAATGAAGCGTAAAGAGACGAAGAAAACCATGTTAATGACTAGCCACACGAGAAACCTCTCTCTTCCTCCGGGGCCAAAATCTTGGC
CTTTAGTTGGAAACCTACCAGAAATACTAGGGAGGAACAAACCGGTGTTCCGGTGGATACATTCATTGATGGAAGAACTCAACACCGATATTGCATGTAT











ttttttgatggttgattatgttggattatgaag  GAACTAATGTTGGCTACAGTAGATAATCCGTCTAATGCGGCGGAGTGGGCTATGGCGGAGATGATTA  
ACGAGCCGAGCATCATGCAAAAAGCTGTGGAGGAGATCGATAGG  gtagttggaagacaccgttttgttcttgagtctgacctccctag  TCTAACCTACGT  
GAAAGCGTGTGTGAAGAGACATTTCGGTTACATCCGGTGGCGCCATTCAACCTCCCTCACATGTCCACTGCTGATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCC
CCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGGGGATCGGGAGAAACCCTAATGTGTGGGACAAGCCGCTTAAATTTAACCCTGAGAGACATTTAGGCAA
TAACTCAT  gtgtggaactaaaagagcctaatctcaatataatatcgttcagtgcatgaagacgagggtgtatgggtgcggacattgggcag  CCATGACGT  
ACATGTTGCTGGCTCGGTTGATTCAAGGGTTCACATGGTCACCAGTGCCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGC








Alineamiento BLAST de At5g35917 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      483    CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG  542
NM_148046  231    CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG  290
AB025602   14985  CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG  15044
AB010692   12865  CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG  12806
NM_120608  207    CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG  266
AF245302   207    CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG  266
AC189631   51637  TACCGATATTGCATGTATCCCTCTCGCCAATACTAACGTGATTCCCGTGACGTCCCCGCG  51578
At5g35917 R
Alineamiento BLAST de At5g35917 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2212   ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA  2258
NM_148046  1427   ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA  1473
AB025602   16714  ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA  16760
AB025602   22490  ATGCGGTTGTAACACCTCGTTTGGATCCAAATGTGTATCCAGCCTGA  22536
AK118050   765    ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA  811
NM_122983  422    ATGCGGTTGTAACACCTCGTTTGGATCCAAATGTGTATCCAGCCTGA  468
DQ056697   422    ATGCGGTTGTAACACCTCGTTTGGATCCAAATGTGTATCCAGCCTGA  468
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At5g35917  
AB010692.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone:K18I23....
AB025602.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:F14A1....
AC189631.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrS003K07, complete sequence...
AF245302.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 CYP79A2 (CYP79A2) mRNA, comple...
AK118050.1 Arabidopsis thaliana mRNA for unknown protein, complete cds, clone:...
DQ056697.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 (At5g35920) mRNA, com...
NM_120608.1 Arabidopsis thaliana CYP79A2 (CYTOCHROME P450 79A2); oxygen binding...
NM_122983.1 Arabidopsis thaliana CYP79A4P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
NM_148046.1 Arabidopsis thaliana CYP79A3P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
121
F2P9.4, F2P9_4: At1g74090
Tamaño del gen = 1053 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





ccatcatcactcatttcctacagaactcagcacaattctttcaaattctctttctaatcttcaATG  GAATCAGAAACCCTAACCGCCAAGGCTACGATCA  
CGACCACGACCCTACCGAGTCACGACGAGACCAAGACAGAATCAACAGAGTTCGAGAAAAATCAAAAACGGTATCAAGACCTCATCTCCACGTTTCCTCA
CGAGAAAGGCTGGAGACCGAAAGAGCCCCTGATCGAGTATGGTGGTTACTGGTGGCTACCGTCTCTCCTCGAAGGTTGTATTCACGCGCAAGAGTTCTTT







GGAAAGGAAAGGTGGGAGATTGGTCGAACTATCTGACTC  CGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGG  GTTAATGGAAGAGAAATTTAAGGGCACCGGCTTGCT  






Alineamiento BLAST de At1g74090 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      738     CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG  795
NM_106069  369     CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG  426
AY088081   370     CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG  427
AC016662   9901    CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG  9844
AC016662   7911    CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG  7968
BT004984   275     CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG  332
AK117463   333     CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG  390
EU583478   275     CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG  332
AC189400   72543   CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCTTGACATTCGCCATCG-TAAACCG-ATCTCG  72600
AC189400   81928   CAAA-ACCGGCACAACCTGGCTCAAAGCCTTAACTTACGCCATCG-TAAACCG-TTCACG  81872
AC189339   15100   CAAAGACAGGTTCTACTTGGCTCAAATCACTAACATTCTCAATAG-CGAATCGATT-TCG  15043
AC189295   108528  CAAAGACAGGTTCTACTTGGCTCAAATCACTAACATTCTCAATAG-CGAATCGATT-TCG  108471
NM_106070  428     CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG  485
AY081540   239     CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG  296
AY087493   428     CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG  485
AY042887   314     CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG  371
BX816972   303     CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG  360
At1g74090 R
Alineamiento BLAST de At1g74090 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1418    GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA  1476
NM_106069  1049    GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA  1107
AY088081   1050    GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA  1108
AC016662   9221    GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA  9163
AC016662   8591    GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA  8649
BT004984   955     GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA  1013
AK117463   1013    GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA  1071
EU583478   955     GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA  1013
AC189400   73223   GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGGATCATGGAAGA  73281
AC189400   81245   GATTGGG-CGAATTATCTGACTCCGGAGATGGCTGGTCGTATCGATGGGTTAGTGGAAGA  81187
AC189339   14420   GATTGGA-AAAATTATCTGATTCCAGACATGGCAGCTCGTATGGATGGGTTAATGGAAGA  14362
AC189295   107848  GATTGGA-AAAATTATCTGATTCCAGACATGGCAGCTCGTATGGATGGGTTAATGGAAGA  107790
NM_106070  1108    GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA  1166
AY081540   919     GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA  977
AY087493   1108    GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTATTGGAGGA  1166
AY042887   994     GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA  1052
BX816972   983     GATTGGGGCTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA  1042
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At1g74090  
AC016662.7 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F2P9 genomic sequence, comple...
AC189295.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB026G01, complete sequence...
AC189339.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB041J04, complete sequence...
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AC189400.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB056L15, complete sequence...
AK117463.1 Arabidopsis thaliana At1g74090 mRNA for putative flavonol sulfotran...
AY042887.1 Arabidopsis thaliana putative flavonol sulfotransferase (F2P9.3) mR...
AY081540.1 Arabidopsis thaliana putative flavonol sulfotransferase (At1g74100)...
AY087493.1 Arabidopsis thaliana clone 36020 mRNA, complete sequence....
AY088081.1 Arabidopsis thaliana clone 41006 mRNA, complete sequence....
BT004984.1 Arabidopsis thaliana clone U50569 putative flavonol sulfotransferas...
BX816972.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
EU583478.1 Arabidopsis thaliana ecotype C24 desulfo-glucosinolate sulfotransfe...
NM_106069.2 Arabidopsis thaliana sulfotransferase family protein (AT1G74090) mR...
NM_106070.2 Arabidopsis thaliana sulfotransferase family protein (AT1G74100) mR...
ATMYB28 : At5g61420
Tamaño del gen = 1004 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
















C TGTTCTTCTAGGTAAATGTCTCGCTATGACCGACCAC  ctaaagaaaataagatagatcggagaccaagattaaaatgatgattatgtctacataataaa  
tattatatgaaaactttttcatgaaattcatttcacattcgagggtccacgcacacacatagaaacatagaaacgtac  TTGTTGCCACGAGAAGCATGAA  












Alineamiento BLAST de At5g61420 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query         761       AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT  820
NM_125535     1043      AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT  984
BT028959      1041      AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT  982
NM_180910     1421      AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT  1362
AY519643      1041      AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT  982
AF175998      1041      AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT  982
AB010073      60093     AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT  60152
BX830516      1323      AAAAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTATCTTGATCATGAACGCT  1264
At5g61420 R
Alineamiento BLAST de At5g61420 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1736   TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC  1793
NM_125535  208    TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC  151
BT028959   206    TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC  149
NM_180910  586    TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC  529
AY519643   206    TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC  149
AF175998   206    TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC  149
AB010073   61068  TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC  61125
BX830516   488    TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAATTCTTTC  431
Z95751     44     TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAG                1
DQ653273   206    TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC  149
DQ446930   206    TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC  149
NM_120852  206    TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC  149
AY350712   76981  TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC  76924
123
AF175992   206    TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC  149
AB010070   51145  TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC  51088
AY519618   206    TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTCGAA--TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC  149
Z95799     44     TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCA                      7
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At5g61420  
AB010070.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, P1 clone:MBK20....
AB010073.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, P1 clone:MFB13....
AF175992.1 Arabidopsis thaliana putative transcription factor (MYB76) mRNA, co...
AF175998.1 Arabidopsis thaliana putative transcription factor (MYB28) mRNA, co...
AY350712.1 Arabidopsis arenosa clone BAC Aer6D24, complete sequence....
AY519618.1 Arabidopsis thaliana MYB transcription factor (At5g07700) mRNA, com...
AY519643.1 Arabidopsis thaliana MYB transcription factor (At5g61420) mRNA, com...
BT028959.1 Arabidopsis thaliana At5g61420 mRNA, complete cds....
BX830516.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
DQ446930.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At5g07700 myb family transcript...
DQ653273.1 Arabidopsis thaliana clone 0000017378_0000012162 unknown mRNA....
NM_120852.1 Arabidopsis thaliana MYB76 (myb domain protein 76); DNA binding / t...
NM_125535.3 Arabidopsis thaliana MYB28 (MYB DOMAIN PROTEIN 28); DNA binding / t...
NM_180910.1 Arabidopsis thaliana MYB28 (MYB DOMAIN PROTEIN 28); DNA binding / t...
Z95751.1 Arabidopsis thaliana mRNA for AtMYB28 R2R3-MYB transcription factor...
Z95799.1 Arabidopsis thaliana mRNA for AtMYB76 R2R3-MYB transcription factor...
CYP83A1 : At4g13770
Tamaño del gen = 1601 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 







caaacattgaaacagaatacactggaggaacatatactatataatcagagaaggtagatttatttgatatatattagCTA  ATACTTGTTCACTTTCTCTG  













ACATCTTG  CGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTA  GCTCAGCTGAAGATATCACCACCATTGTTCTGCTTCCTATCCTGTATGACAAGATTGGACCGTATTTTT  
TGGCCCATCCAGCGAAGAAGCGTTGTGGGTTAAGCTTCTGAAGCTGAAGGAGGTTTCCGATCACCGGAAGTGGTGATGGCCCTGGAGGTAGCTTGTACCG






















Alineamiento BLAST de At4g13770 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      737     GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  796
NM_117451  1479    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1420
AY102146   1450    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1391
AY091779   1474    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1415
AY075697   1477    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1418
AY057637   1563    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1504
AF428469   1471    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1412
AL161537   82849   GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  82908
AL035528   61757   GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  61816
D78599     1472    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1413
AK220835   474     GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  415
U69134     3032    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  2973
U18929     1457    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1398
BX827552   1457    GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT  1398
AC189568   126004  GCCCAGTCATGACATCCATGTTGATCTCATCTGGCTTCATTCCATTAGGAAGTTTGAAGT  126063
At4g13770 R
Alineamiento BLAST de At4g13770 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1993   CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  2052
NM_117451  315    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  256
AY091779   310    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  251
AY075697   313    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  254
AY057637   307    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  248
AF428469   307    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  248
AL161537   84105  CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  84164
AL035528   63013  CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  63072
U69134     1781   CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  1722
D78599     308    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  249
AY102146   286    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  227
U18929     293    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  234
BX827552   291    CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA  232
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At4g13770  
AC189568.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrH009I04, complete sequence...
AF428469.1 Arabidopsis thaliana AT4g13770/F18A5_160 mRNA, complete cds....
AK220835.1 Arabidopsis thaliana mRNA for cytochrome P450 monooxygenase, comple...
AL035528.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone F18A5 (ESSA projec...
AL161537.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 37....
AY057637.1 Arabidopsis thaliana AT4g13770/F18A5_160 mRNA, complete cds....
AY075697.1 Arabidopsis thaliana AT4g13770/F18A5_160 mRNA, complete cds....
AY091779.1 Arabidopsis thaliana AT5g65110/MQN23_4 mRNA sequence....
AY102146.1 Arabidopsis thaliana AT4g13770/F18A5_160 mRNA, complete cds....
BX827552.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
D78599.1 Arabidopsis thaliana mRNA for cytochrome P450 monooxygenase, comple...
NM_117451.3 Arabidopsis thaliana CYP83A1 (CYTOCHROME P450 83A1); oxygen binding...
U18929.1 Arabidopsis thaliana cytochrome p450 dependent monooxygenase mRNA, ...
U69134.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 monooxygenase (CYP83) gene, co...
BCAT4 : At3g19710
Tamaño del gen = 2228 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 








tcaacttTCA  GCCCTGGCGGTCAATCTCCACCGTCCATCCCTTGGTATCCTCGACCCGACCCGTCTGGATATCACTTAACG  TCTCGTATAGCTTCGCAGC  
CAATGTTTCTTCCCCTGTTTTGAATCCGGTC  ctgtattgagtttatacattcaatcatttcagtcaccctaacttatgaaaaaatctaaaaatagacatt  
ttggattaacaaagggaagaaagtattac  TTTTTGTCTTTAAAGGTTACGGATGCAATACTAGTCACAATGGAAGCAGTGCCAGTACAGAAAGCTTCGTC  
CGCATCGAGAAAGTCCACTAGAGGAATCGTACGTTCCTCGAC  ctttatacaacgtgaaagaccaaaaggaaattattatacatgcatgatgaatattatt  
agtaaggagatttttttcgcaaattacaagatcaacttgatatatgtatgatattgaaatattccaac  CTGGTAGCCGAAATCACGACACAATTCCATTA  
125
CGCAGTTTCGAGTGACTCCGGGCAAAATAGTTCCTGCAATTGTTGGTGTCGATACAACATTGCC  ctatatacaaaaatatcatcacaaccatcttaatat  
tctataacacatgtataaacctcaacatgcattttcaataaatttgtatatttattttttac  CTTGAGCATAAAAACATTAGCTGCGAAAAGTTCTTCAA  
TGTTTTTGCCAGTTGCAGCATCCAAAAACAAAATATCAGAGAAACCTTGTTTTTTCGCCTCTGCCAATGGTATCCAAAC  cttcaacgagaaatttttcca  
ttacaatcatttagtcatgtaattatgaaaatttgatgtatatttttaaaacttac  AGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACC  AGTTCCACTAG  
GAAAAGCTCGAC  GAAACTGATCTTCGATTTTCAGATTCAAACCAGAGTTATC  ctattccaaacaaaaatccgaaaataatcaaatttaacataatggttt  
tcgttaaacaacataaccctttaatttaaaaccaactctcaacaagtaattgatgcatgcatgttatattacgtacttggaatcccttatattttcatat
gtgaacaataaaagaaaaacgacaagaacactagtcac  CTTATGATAACGTCCAACAGGACAGGCAAAAGCTGTGAAGGTGGTCTCAGGAATGGGAAATG  
AACCAAGAATCGGACCACTCCCAAACAAGATAGGCCTAATATACAATGTTCCTTTCCCCGGAGGAGGAAT  ctgcgtacatatataagaaaaccccattga  
ttatatctttcattttataaggttttattatcttgacgaattcatacaacaatcaatatatataatatac  CCATTTCTTGTTGGCAAGAGCAACTTGTTT  
GATGGCGGAGACGAATTGATCGACCGAAGGATAAGGCATATAGAGTCTGTCAGCTCCGGCTTGAAGGCGGAGACCGTTTTGGTCTGGTCGGAATAGCAGA




agtcatatataacaaac  CTGGCCATACTGAAGAACAGCAGCGCAAGGGTTAAGTTGCAAATCAGCAAAAGGAAGAATCTTCCCCTCTTGAAAACTCTCTC  
CATGATTGCACTTCGCAACATACATATAATCCGTACGAACAAACTTGAATGCCAACTCTTCCCACTTGACATTCGCATATTTTTCATCCGAAACA  ctgta  
aattttgataaataaaaaaaaacaaaaaaaagatcgccaaatcatatttcatactatcagatttaaacaatataatttgttcgacgatacagaaatattt







Alineamiento BLAST de At3g19710 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      615    AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATacacacaca  674
NM_112861  1226   AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA  1167
AK226525   1227   AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA  1168
AY052676   1214   AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA  1155
AP000417   53861  AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA  53920
AJ271732   1207   AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA  1148
AY089143   1222   AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA  1163
NM_112860  3294   AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA  3353
At3g19710 R
Alineamiento BLAST de At3g19710 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1555   ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  1614
NM_112861  685    ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  626
AK226525   686    ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  627
AF446892   617    ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  558
AY052676   673    ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  614
AY089143   682    ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  623
AJ271732   666    ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  607
AP000417   54801  ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA  54860
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At3g19710  
AF446892.1 Arabidopsis thaliana AT3g19710/MMB12_16 mRNA, complete cds....
AJ271732.1 Arabidopsis thaliana mRNA for branched-chain amino acid transaminas...
AK226525.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative branched-chain amino acid am...
AP000417.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 3, P1 clone: MMB12....
AY052676.1 Arabidopsis thaliana AT3g19710/MMB12_16 mRNA, complete cds....
AY089143.1 Arabidopsis thaliana clone 38004 mRNA, complete sequence....
NM_112860.1 Arabidopsis thaliana IKU2 (HAIKU2); ATP binding / protein kinase (I...
NM_112861.3 Arabidopsis thaliana BCAT4 (BRANCHED-CHAIN AMINOTRANSFERASE4); cata...
ATR1: At5g60890
Tamaño del gen = 1192 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





acgtactacttagggtattcaaactaaaataaaatcaagaagaagagcagagagATG  GTGAGGACACCATGTTGCAAAGAAGAAGGAATAAAGAAAGGAG  
CTTGGACTCCTGAGGAAGATCAAAAGCTTATTGCTTATCTTCACCTACATGGTGAAGGTGGATGGCGTACTCTCCCTGAAAAAGCTG  gtatatatttttt  
tttgtcatatataggtttaaatattagctactttttaattaaaagaaattattgttatagtgtgtgtaaatgtatatag  GATTGAAGAGATGTGGAAAGA  
126
GTTGTAGATTGAGATGGGCTAATTACTTAAGACCCGACATTAAGAGAGGAGAGTTTAGTCCTGAAGAAGACGACACTATCATCAAGCTTCATGCTCTTAA
GGGTAACAA  gtaagtatctctttttttctttctttcttaattcagtttggattagataatcattactatatgtgtaatgttgcatgaaaatactttactt  
ttcatctcaaatgccaaccataactttttaaatcttttttgataaagattccaaatcttcattagaataaaataatatttgttagtattattttattgat




TCCGGCTTCTCCGACAACTGTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAAT  GAAGAGATCTCCGATATTTACACGA  CTGTCGATAATTTTGGGT  
TTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATGCCAGCGCCGGAGTTATTGAAAATTCGCCGGAGGTCAATGTAGCTGATGCAATGGAGTTCAT











Alineamiento BLAST de At5g60890 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      1420  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  1479
AB008269   6565  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  6624
U66462     4040  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  4099
BX831199   1148  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGACATTTACA  1207
NM_125482  1000  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  1059
AF062876   437   GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  496
AK227337   999   GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  1058
BT030326   662   GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  721
AY519642   662   GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA  721
Query      1480  CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  1539
AB008269   6625  CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  6684
U66462     4100  CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  4159
BX831199   1208  CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATCTTAAGCTACGGCGATG  1267
NM_125482  1060  CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  1119
AF062876   497   CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  556
AK227337   1059  CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  1118
BT030326   722   CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  781
AY519642   722   CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG  781
At5g60890  R
Alineamiento BLAST de At5g60890 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1600  TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA  1659
AB008269   6745  TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA  6804
U66462     4220  TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA  4279
BX831199   1328  TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA  1387
NM_125482  1180  TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA  1239
AF062876   617   TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA  676
AK227337   1179  TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA  1238
BT030326   842   TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGA               888
AY519642   842   TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGA               888
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At5g60890  
AB008269.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, P1 clone:MSL3....
AF062876.1 Arabidopsis thaliana putative transcription factor (MYB34) mRNA, pa...
AK227337.1 Arabidopsis thaliana mRNA for Myb transcription factor homolog, clo...
AY519642.1 Arabidopsis thaliana MYB transcription factor (At5g60890) mRNA, com...
BT030326.1 Arabidopsis thaliana unknown protein (At5g60890) mRNA, complete cds...
BX831199.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
NM_125482.2 Arabidopsis thaliana ATMYB34/ATR1/MYB34 (ALTERED TRYPTOPHAN REGULAT...
U66462.1 Arabidopsis thaliana Myb transcription factor homolog (ATR1) gene, ...
C-S liasa (SUR1): At2g20610
Tamaño del gen = 2149 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





ttcttttgggcacacacatcctcttctgttTTA  CATTTCGAGATTATTATCACTCAGTTTCAAAGCTTGAAGTGACTCAGTTTCTGTCTCTGTCTTCTTG  
GCATGACGTGTACAGAAACCCTTCAGTCTCTCAAGTGCATCCTCAAGCATATGAGCTTCGACTCCGATGGTTATCCTCATCCAGTTCTTCAAACCCAGAG
CATCCC  ctgcaaaacattccccacaaaccccattttagtatcaaaactcaaatcaagactcatgctgcttagtttcattattttac  CTGGTAGAAACACG  
AGATTCTCCTCTCTGGCCAGTTTTACGCAAAAATCTATATCGTCCTTGATATTATCCATCAATGACAGCTCCAACTTTGT  ctgcagtgagtgaaaactat  
tcatcagattgaaagactagtaatggtctgaaattgatcaagaagcaccagtctaaagaaaaccgatcataactacatttgtggatgtgtgtcgttacag
aagttatac  CAATAAGTAAGTGCAAGACTCAGGTTTCTTGGGACAGACGACACAGGGGATGTCCTTGAGCCTATCACACACCAAATCAACATTATGTTTG  
AGTATCTTGTTCTTCTTTGCAAAGAAGTTTTTGTCCGCTTTCTCCAGGATCGCTGGAAGTGCAGC  ctatcaaaggaacatacagtagtgtcatgaatcca  
tagactagttttgcaaagattctaaaacatatctaaaacacacaaac  CTGAATTATTGTGGCAGGGTCAGGAGTTACGTCAAGATTCTGTTTGATGGATT  
GTAACAC  ctgtcagaaacagagagtaaacatacagtgagattacttgttacaaaacagcaagagaggatacaaaagaagtagcagtaaacaaac  CTTGGT  
GGTCTCGAAAACGCCCTCGGGATCATTCAAGGCGATCCAGCCAATTTTCCATCCAGGAACAACCCATCCCTTAGATATGCCTGCTAGTGTCAATACAGGG
ACTATCGAAGCAAACTTCCCCATTGAAACAAATGGATTGTCTCCGAATATAGTTCGGTCATATACTTCGTCTGAGATCACCATTATCCCGAGCTTCCTAG
CCGTCTCTGCAAC  ctaaaattaaccaaaaacgcaatctttagcgagctacgaatcaaaaatgcctcaaaggttcaagctttgcctcagttatgagtcaaa  
aagatgagcatttttgtgtaatgatacaaaaacacaaac  CTTTTTGAGATGGTCGTGAGAGTAGACATTTCCACAGGGATTGTTGGGGTTAATTACAACC  
ATAGCCACAGTGTTCTCGTCTGCAATGGCTTCGATACCTTCAAGATCAATCTCCCATTCTTTCTCGGGAAGAAGATCAAACTTGCGAACCTCGAGACCAC
TGTAAGCAGCACGAGCGTCGTAGTGAGGGAAGCCAGGACGTGGGAGCAAGATGTTTGCGTTTGGTCGAGCCAACGATTCGAACACGATCTCTATCCCTTG
GTTGCATCCAGCGGTCAGAAAAATATCTTCAGGCGTTAACTTGTGCGGAAGATCTCGGTTCATATAATCAGCAACGGCT  ctgttcacaacagagcaaaca  
tcaacaaaatgtagatctattcaaaagttatggggtcaatttataagaatactaaaactatagggtctaaaaggcaattgtaagattatactcgagtgtg
cttaaagttgaaatctttgtcaaaattgattcgccgttgactcaaaaacgactccgattacgatgaaattcgaagaacccagatcgagaatcgttcgatt
agagtggaagatcgagaattgagtgagaaagttac  CGTCTTGCGGGGAGAATCCCAGCTCCGGGACCGTAAGAATTGCCTTTGCCGGAGCGAAGGACGTC  
GACGACGGCGTCTTCAGCTTCGATACAGGTACGGAAGCAAGGGTAGACGGAAGGGTCACCGTGGCCGAGGGGTAAAATGGTCTTATTGACGTCTTTGCCG
CAGTTGTCGAAGAGCATGTAGATGACACCTCTAAGCGTTACGGTGGATGCTTTCGCTGCCTTATCACTTCCACCGAAACGCCA  AACGCTACTTTGACCAT  







Alineamiento BLAST de At2g20610 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      300    ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  359
NM_201760  1590   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1531
NM_127622  1510   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1451
AY091293   1420   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1361
AY050987   1507   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1448
AC007048   37072  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  37013
AF301900   1475   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1416
AF301898   1475   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1416
BX820145   1456   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1397
BX820228   1545   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1486
AY054204   1506   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1447
AF301899   1475   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1416
BX819941   1484   ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT  1425
At2g20610 R
Alineamiento BLAST de At2g20610 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2376   AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  2435
NM_201760  194    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  135
NM_127622  194    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  135
AY091293   104    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  45
AY050987   191    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  132
AC007048   34996  AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  34937
AY054204   190    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  131
AF301898   159    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  100
BX820145   139    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  80
BX819941   162    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  103
AF301900   159    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGATCTTTCTCAGTTTTA  100
BX820228   149    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTCTTA  90
AF301899   159    AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTTGCGTTTGCGTTACGGGATCTTTCTCAGTTTTA  100
AJ505949   1863   AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA  1804
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At2g20610  
AC007048.5 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F23N11 map mi148, complete ...
AF301898.1 Arabidopsis thaliana Columbia ROOTY/SUPERROOT1 (RTY/SUR1) mRNA, com...
AF301899.1 Arabidopsis thaliana Landsberg errecta ROOTY/SUPERROOT1 (RTY/SUR1) ...
AF301900.1 Arabidopsis thaliana Wassilewskija Ws-2 ROOTY/SUPERROOT1 (RTY/SUR1)...
AJ505949.1 Arabidopsis thaliana t (IV;II) translocation breakpoint in single-co...
AY050987.1 Arabidopsis thaliana putative tyrosine aminotransferase (At2g20610)...
AY054204.1 Arabidopsis thaliana At2g20610/F23N11.7 mRNA, complete cds....
AY091293.1 Arabidopsis thaliana putative tyrosine aminotransferase (At2g20610)...
BX819941.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX820145.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
128
BX820228.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
NM_127622.3 Arabidopsis thaliana SUR1 (SUPERROOT 1); transaminase (SUR1) mRNA, ...
NM_201760.2 Arabidopsis thaliana SUR1 (SUPERROOT 1); transaminase (SUR1) mRNA, ...
Degradación de los glucosinolatos
K19P17.17 : At5g54000
Tamaño del gen = 1289 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
ttccaacaaagaagcaaacgggatcttatttcaaggatcaagtaactaaagagacatgtgtattttgaatatcaaaagcagactgatcaatgtttttaac
tTCA  GATCATTGCAGCTTCGATCGGTCTTCGACCTTGTTGATAGTAATCGAAGAAGTTTTTCTCAGACTTCTTAACTGCTTTGTACAACCTTGGTCTAGC  
CTCAGACACAAGCCCATTTAAAGGTTGAATCTCTTTGTCTTCATCAGCATTACAAAATGTTGCCACATATATCCTTTCCTTTTTTCCGTTAAGCACCACT
CTATGAACCGGACTCTTGTATATTCCATTGCTCATTAC  ctgaacatgcataagagatttctatcaaatcttcaccaattaacttcaactatcatagaaac  
atatatatacatgattgattac  CTCCATAGTATCTCCTACATTGATCAGAATTGTATGAGGGAGAATTGAAGCTTTATACCACTTCCCATCTTTGAGGAA  
CTGAAGTCCTTCTACATTTTTGTCGGGTAGGATAAGAGTAAAGGCTGAGCCATCAGAATGCGGTTTTAGCCCAAGAACCTTGTCCGGCCTC  GGACATGGA  
GGGTAGATGTTGAATC  TTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCATCTCTAGAAAGCAATTATCTTCCAACTCCAACGATCTAGCTAATGCCTTGAAGA  
ATTTCTCAACCACTAACTGTTGCTTCATTGTGTATTCATGTAAAGTTTCC  ctaaagaaacgattttaaaatcacagatttacagtctaaaggaaactgaa  
atctatgcatggatgatcctatggattttac  CTAAATCCGCTTGGATTTTCAGGCCAGAATTTAAGCTGTCGTTGATCTTCAGGGTACGTAATGAGGTAC  
AAGCGGTCGACCCAATCGAGAACTTGATCATCAGACAGAATCATGTCGTTTCCAAATCCTTGAAAACTACTTATCTCTCTTGCGTACTTCTGTTTCTCTT
TGGTCGGAAGTACAAAGAACTGCTTCGTTAGCTCGTGAATCTTGTCGAGCAAGGCTTCTGAAATTCCATGATTCATCAC  ctacgagatataaaatttctt  
cgatgattttttaagactatatgatcatcactaagagggtcaaaaacttaaac  CTGAACAACGCCCCATGTAGAGATCGCCGAGTGAAGTTTACTCAACT  
CTTCTCGACCGTCGTCAGAAGAAGAGAAAAGGAGATTAAGATCGATGATCGAAATTTTCATCTCTGGCAACAAACCATTGAAAGGTTGATCACCTTCGCC







Alineamiento BLAST de At5g54000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      588     CCTCGGACATGGAGGGTAGATGTTGAATCTTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT  647
NM_124779  648     CCTCGGACATGGAGGGTAGATGTTGAATCTTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT  589
DQ056720   648     CCTCGGACATGGAGGGTAGATGTTGAATCTTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT  589
AB007644   58000   CCTCGGACATGGAGGGTAGATGTTGAATCTTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT  58059
AF296833   56006   CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT  56065
AF296825   100093  GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT  100034
NM_122062  685     CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT  626
BT030332   645     CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT  586
AY085103   670     CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT  611
NM_122047  672     GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT  613
AY087779   662     GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT  603
BT005178   645     GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT  586
BT002900   656     GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT  597
BX831586   650     GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT  591
BX831876   653     GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATGTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT  594
At5g54000 R
Alineamiento BLAST de At5g54000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1326   CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT  1384
AB007644   58738  CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT  58796
NM_124779  65     CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT  7
DQ056720   65     CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT  7
NM_122062  105    CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT  47
AY085103   90     CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT  32
AF296833   56743  CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT  56801
BT030332   65     CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT  7
129
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At5g54000  
AB007644.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone: K19P17....
AF296825.1 Arabidopsis thaliana BAC F5O24....
AF296833.1 Arabidopsis thaliana BAC F7C8....
AY085103.1 Arabidopsis thaliana clone 12971 mRNA, complete sequence....
AY087779.1 Arabidopsis thaliana clone 38372 mRNA, complete sequence....
BT002900.1 Arabidopsis thaliana clone RAFL16-03-J22 (R20890) putative ethylene...
BT005178.1 Arabidopsis thaliana clone U20890 putative ethylene-forming dioxyge...
BT030332.1 Arabidopsis thaliana At5g20550 mRNA, complete cds....
BX831586.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX831876.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
DQ056720.1 Arabidopsis thaliana oxidoreductase (At5g54000) mRNA, complete cds....
NM_122047.3 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family pr...
NM_122062.2 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family pr...
NM_124779.1 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family pr...
F1N20.200 : At4g22100
Tamaño del gen = 2563 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
aatgtcacagtgtaaaaaataatcccactattacatgggcctaaggaaagcatgccgtttttaggaaaaataaaattcgtatagactttaaaagggcaag
cagttcaaacacagtaaaacagaggcctgatgtttttcgctagaacatattcgtgagaattaagtaaatgcaacattactaCTA  CGAAGAAGCTGAAGAA  
GAAAAGTTGCTCTGCATTTGCATGATGCCTTGAGAACCAAGAAAAGTGGTGTTGCCCTTGAGAAAAGCAGAGTACCAATGAGCAGAGAGTTTTGGAGATC
TCGTACGATGAGGATCACTGAAATTCACAGAGTATAATCCAAAACTAAACTCATATCCCTTCACTAACTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTA
ACCTCTCGTGTCTGATCCATTC  cta  cacgtagtaaaatctttaatctttagtacatcgacaagagaagagaagaagaaaatacaataagaaactttactt  
ac  CTAATAGATTTGAGAACAGCAGCAATATAAGCATGTAAATACTCAATCCTTGGTGTGTCCTTTTGTTGCAGCTGCAAATCTTGCTTCATCGGTGTAC  c 
tattcgtttgcattggcaagagaattaaacagactaagatacaaacaagagatagagatcaggaagagtgagaaggagagac  CATTTTCAAGAATGTAGA  
TAGGAGGATTGCCATAGCTTTGCTTTATATACTCAAGGACACTTTCCATAGCCCATGGAGCAACAGCATA  cttttccaaacaagaacaaaacaactaaga  
aatatagattgagaagttttgcatctgaatttggtagccttgaaactcttac  CTCGAAAGCTGAAAAATTCCCAAGGACTGTCC  ctccaaagcagtaaaa  
caaagaagagatgattagcaacaaaagaaaatcaagaaaaaaaaataaagaagcagagactttgtatttgttattcaaaagatagagtttgatgatccta
c ATGTCATAGATACACCCATGTCTGAATAAAAAT  CCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT  GATCTTGATGCTTGTGACCGAAGCTGCAAGATAGTGAATGA  
TTCCTATGAAATCAGATGAGCCTTTAACTTGTTCTGATTCTTCCTTTGAGAAAACTGGCAGTCTTGATCCAACAGTTCTTTTCATTTCATCGGGATAGTC
ACCGAATATAAAAGGCTCAAGCATC  ctgatttttaagaacagagtgttctgttttcagctaagaaccttggatctgttttacaatttggaagttatgttt  
ctgcctaactcac  CAGCCGAAGTAGAAATCTTTGGCTCTTTGAACTGCAATGTCATCATCCTTGGAGCTTGTAGAAGGTGTAAACCCTAGGGAGAATAAG  
CTAAATCCCACAGAACCTCCTTGCATATC  ctgcatgttgctcgtaactcacacattcaagagaggattatgtaaaatatataaaaatgtgtaagcatgta  
tac  CTTGTACTTTTGCTTATACAGTCTTGAAGCAGAGGCGTGCGCAAGAAGCAAGTTATGGCCTACGATATATGGTTCAGTTGAAGAGTTCCCTGATGAG  
CAGTTTCTACCCGGTGAGGAGCAACGACCAGGCGGTGTGATCCCATCATTGTATCCTCCAATAGTGAATATATTAGCCTCGTTGATCGTGGTCCAGAATT
TGACGTGATGCCCAAACTCTCTGAAGCAAACATTTGCATAAGCTGTAAAGTCTTGG  ctgcaatgacaagaattatatcaaccattctttttttacattgc  
gaagcatgaaaagaaaactaagttactaaaatgaggttatttagccttac  ATGATTCTGCGGTTGATCCATCCTCCATATTCATCTTCAAGATACTGAGG  
ATGATCGTAGTGGAACAGTGTCACATGTGGTTCGATTC  ctgtaaaagtttactttaagtccaaactcaacacaacagaagtttttggtatccatgagtag  
tctcac  CATGGCTTACAAGTTCTTGAATGAAGTTCTTATAGAACTGTAGACCCTTGGGATTAACAGGACCTCTTCCAT  ctaaatgagataagtgctcatc  
aagtaaagttccggcgtgaaaacattaagcgtgtttaagaagacttcttac  TCGGTATAAGCCTAGACCAAGAAATGGAGAATCTGAAGGCATCTAAGCC  
AGTTTCCACCATGAGCTTCACATCCTC  ctgcacatgcaaaagcagaatctctgatgtgcaataacaaagccaatgtttctgtaattaactattcaagagt  
ttgcttggtgaataagctaac  CTTGTACTTATGGTACCCATCACTTGTTATGTCTCCGTTACTTAGGTTAC  ctgtcaaattaagacagcatattggttaa  
acaccaattttactaagactagacgcttaattatcatttaactaaaaatcataacacaaaagaaaagcttgtaattac  GAGTGTGAAGGAAAGTATCCCA  
GACGCTAGGTTTTCTTCCATCTTCATCAAAAGCTCCTTCCCA  ctttcaaaagccaaacatttcttcttcagaaaaatgaaagacataaccctagaagttg  
aaaaatcaaattccgaagaac  CTGATAAGCAGAAGTGGCGGATCCAAAAATGAAGCCCTCGGGGAAGTCGTTCTTGTCGCTGCATCTCCCAGACAATGCA  





Alineamiento BLAST de At4g22100 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      367     A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  425
AL161556   135508  A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  135566
AL161556   131480  T-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATACGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  131538
AL022140   81189   A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  81247
AL022140   77161   T-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATACGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  77219
AC004473   61871   ATCTCGTATAAATCCATAAGTGACCATACAAAGTAGCCTCTCGTATCTGATCCATTCCTA  61930
AC005966   85691   AGCTCGTATAAATCCATAAATGACCATACGAAGTAGCCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  85632
AB008270   10578   A-CTCGAACAAATCCATAAATGATCATACGAAGTAGCCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  10636
NM_118331  1339    A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA  1281
130
At4g22100 R
Alineamiento BLAST de At4g22100 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1020    TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT-  1074
AL161556   136161  TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT-  136215
AL022140   81842   TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT-  81896
AC004473   59678   TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT-  59732
AC004473   62517   TGTCTGAGTAGAAATCAGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-C-AGT-TTGCTGTTT-GT-  62571
AC005966   85062   TGTATGAGTAGAAATCCGGGTTTCCGGACAGAGAAGGTTTGG-A-T-TTGATG-TTAGT-  85008
AB008270   11265   TGTCTGAGTAGAAATCCGTGTTTCTTGAAAGAGACGGTTT-A-AGT-TTAATG-TT-TTC  11319
NM_118331  1048    TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT-  994
AY090350   1118    TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT-  1064
BX815702   1145    TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT-  1091
AY080772   1160    TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT-  1106
NM_121664  637     TGTCTGAGTAGAAATCCGTGTTTCTTGAAAGAGACGGTTT-A-AGT-TTAATG-TT-TTC  583
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At4g22100  
AB008270.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, P1 clone:MTG13....
AC004473.1 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC T13D8, complete sequence....
AC005966.2 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC T2K10 sequence, complete sequ...
AL022140.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone F1N20 (ESSA projec...
AL161556.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 56....
AY080772.1 Arabidopsis thaliana putative beta-glucosidase (At1g60260) mRNA, co...
AY090350.1 Arabidopsis thaliana....
BX815702.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
NM_118331.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT4G22100...
NM_121664.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT5G16580...
MHC9.5 : At3g21370
Tamaño del gen = 3294 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





ataagaagaaaccaaagacaaactcgtcgtccttcttttattgtccgcgggattgaagcttttgctttaagatcttgcaaagaaactcgacTCA  GAGCTC  
CTCGTGTAGCTTTGAGGACTTAGATGGTTTCAGGCCTGGTTTGAGG  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGAT  TCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTG  
AAGTCTATGTAGTAAACTCCGAACCTAGCTGTGTACCCGTCTTGCCACTCGAAGTTGTCCATTAAAGACCACAAGAAATACGATGTAACATTCACCTTGT
CTTCA  ctgcaagatacaaaaaattgaatctaaatggaaaaaaacatttgtacttaaaagatcaaagcttacaacaaagtgaggaac  tgatctcac  CATAT  
AGCTTCATTCAGTGCCAAAAGATGCCTCTGGAGATAGTATTTCCTGTTGTGGTCGTTGAGAGCAACGCTAAGATCTGTATCTTTATCGCCAAGGTCCTCC
CCGTAGC  ctataaaaataagattccgaaaatcaacaaaagtagaaaaacggtatattataataaaagaagattttgaattctttagtaac  CATTCTCAGT  
GATTATGATCTCAGGGCTGTTGTATCTGTCCTTAATGTATTTCATGAGCTTCCTCAAACCCTTAGCGTAGACAGCCATCTTAGCAGTGTTGGG  ctacaag  
aaatgatagttgtaaagtaattaaatcataaattaaaaaaaaaaaaactttttggttaaggaaagttgtttac  CTGGCTACCAATTTTAATGGATCCATC  
CACAGTCTTCG  ctgaaaatgtttttaagaatttagttttagtagattactaaagttttggttttgctagttatgttaacacattgacatatagcataata  
tatcatttaacatgatgtactattgtattaggtaaggaataacgaaataaacgaatcttac  GTTCAAATTCGACTAGAGCATCTGTAGCCCAAGTCGGGT  
TCCGACTATCAACCTTCTGGTCAGCCTTTGCAAAGAAGGAAGTGTAATAGTTTATTCCCACGAAGTCTGTCGAATCTTTCAGTTTTGCCTTTTGGGCTTT
GGTAAATCTTGGCAACCGAGATCCAACCGCGTCTTTCATAGACTGAGGATAGTCCCCGAACGTGGTAGGATCCAAATGC  ctaaagaaaaagaaaaacaca  
atgttgcaattatgtatatatataatcaagaataacattaaaatatatcaagagttgatgatttgtgtttttaac  CAGCCAATGACGAAATCAAGCACAC  
GGTTTACAGTCGCTTGACCTCCTTCCACATCTTCGGGTTCAAACCAAGCTGGACTATGAGCGATTCCGATTTTACCACCTTTGCA  ctttttcaaaaaacc  
gaaaaattaataagtaaaacttttaaaaaagttggtttatatgtcactgtggagaaacgaatgtgattaaatagggtattctgtttttac  CTTTTCGCAT  
TTTCGGAAAGCATCAACAGCTTCAGCATGACCCACGAGTAAATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGAC  CGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  A 
ACTCTTTGACGTAAGGAGAACAACGTCCTGGTGCTTTCTTCCCAACGTCGTAGCCCGAACGGCTAAAGACCCATGGCTCGTTGAACGTAATCCAGTTTTT
CACTTTGTCCCCATACTCGTGGAACGTGAAGTTTGCATACTCCACAAAATCAGGC  ctatatattcacattttaaagtaagcaattatactttgatattac  
gtatagtagaaaaattactattgtacgaaacaacttaaaaacaataatcaaatgtgaagatatgacatgtacacttac  ACAATACGTTCGCTTAAAAAGC  
CACCGTATTCATCTTCCAAATCGGCGGGAGTATCCCAATGAAAAACCGTTACTAATGGTGTTATGT  ctgaaaaacaataatttagtgagagttagttttt  
tgcagttactatatgttactacgataaataaataaaaatgtagatataattgtggatatatagagttagagagagtctatgac  CATTTTTAAGGAGCTCA  
TCAATAAGATCGTGGTAAAATTGAACTCCTTCTTTGCTTATTCCTTTCTCCATCCTCCCAT  ctgttatattattcagtaaccagctcttgttggaaacca  
atagtaattctaaaattctcgtggcctatttttatttgttgaggaactcatgaatggtttaacttac  GAGGAAATATTCTTGGCCACGAAATAGAAAGTC  




aacgtttaaaaagagaatctagaagctaatac  CTTGTAGCGATGGTAGAAATCGACGGCCTCGTCAGCATTGTGATTCTTAACTCTAT  ctgcagtttaaa  
tatagtacaaaatgttatttattatcaccagatatctggttcgctacacagttacttactataatactggtcgttaacaactctttataatacctcttgg
aatcaaattcataataacacacgagtgatgaatgcatgttttaaaaaaaccgacaactaataagtggacatatatatgcttcgtggtcgaaataaataga
aaagaaaagagacagac  GTGGAAATTTCTTGGTGTAGATGTCCCACAGGCTTGGACCTCTGCAACCTTCATTTACTGCACCTTCCAC  ctattttaaccat  
ataaatacataaatcattttcattgttccatttcccaacatattcttagcttcacccaatgttttgtaagtgttttaatatcaccatttctatggatatt
ttatctattttgtatacatatacatgtac  CTGAAAGGCTGCGGTTGCGGTACCAAACATAAAGCCCTCCGGAAAACTTGCACGGCTAAGAGTTTCGGTCT  








Alineamiento BLAST de At3g21370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      547    AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  606
NM_113032  1602   AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  1543
NM_113031  1359   AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  1418
AY064046   1602   AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  1543
AK222146   1119   AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  1060
AY058865   1602   AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  1543
AP001305   20550  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  20609
AK117772   1359   AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  1418
AY096383   1529   AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT  1470
X82577     1597   AATTCAGAGAG-CATGTTGCAGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTGGAAGTCG  1539
At3g21370 R
Alineamiento BLAST de At3g21370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      1941   A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  1999
AP001305   21944  A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  22002
NM_113032  812    A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  754
AY096383   739    A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  681
AY064046   812    A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  754
AK222146   330    A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  272
AY058865   812    A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA  754
X82577     809    AGATTGTGACTAACGACATAAGCCTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGGCAAAGATGCCCA  750
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At3g21370
AK117772.1 Arabidopsis thaliana At3g21360 mRNA for unknown protein, complete c...
AK222146.1 Arabidopsis thaliana mRNA for beta-glucosidase, complete cds, clone...
AP001305.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 3, P1 clone:MHC9....
AY058865.1 Arabidopsis thaliana AT3g21370/MHC9_5 mRNA, complete cds....
AY064046.1 Arabidopsis thaliana putative beta-glucosidase (At3g21370) mRNA, co...
AY096383.1 Arabidopsis thaliana putative beta-glucosidase (At3g21370) mRNA, co...
NM_113031.2 Arabidopsis thaliana oxidoreductase (AT3G21360) mRNA, complete cds....
NM_113032.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT3G21370...
X82577.1 B.napus mRNA for beta-glucosidase....
T2I1.190 : At5g07480
Tamaño del gen = 2388 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
ttcattatattatcattttgataataaagtttagtttcttattggtacacgataaacaattgacagttacacatgctctagatattccaaaaaggaagaa
taataatttagtattcgaccgtcatattttaatatataactccgaaatatcaataaacgactacaagcctacaaaccttatatatagaggagccactcac
actttcattttagttatcccttcacaatattaaccgatttctcaacactcaaattcaaataccaataATG  GAGAAAGGTGAGGATTCAAGCACATTCAAA  
ATGGGGAATTCTGCACAAGAGAGGAGTTTACCGTATGTACCTGACTGTTACGTCGTCCCGCCTTCTAGCAAACCATGTGACTCAAATTCCGGAATCGTAC




gctccaaaatatttcaacattttccggtatatccttccactctaactgattcattttttccattctttttgtccgatgaatatattag  ATAGTGAACCAT  
GGAATCAACCAGAACAT  ACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGC  GAATAGCTTCTTCGAGCTGCCGGCGAAGGAGAAGAAACAGTTTATGTCAAACGATGTCT  
ACGCACCGGTTCGGTACAGTACGAGTCTCAAGGACGGTTTGGACACGATCCAATTCTGGAGGATTTTTCTAAAGCACTATGCACATCCTCTTCATCGTTG









ctattatacgtatttaagtacacacacgtgtttgcgtttttgtgaataattcag  GGAAAAAATGGGAAAGTTCTGCGAGGAAGTGAGGAAACTATCGATA  
GAGTTAATGGGAGCAATAACGGAAAGCCTAGGTCTAGGGAGAGACTACCTGTCGTCTCGGATGGACGAAA  ACGGCATGCAAGTCATGACAGTTAA  CTGCT  
ATCCACCCTGTCCGGACCCTGAGACGGCGCTAGGCCTGCCGCCGCATTCAGACTATAGTTGCATCACCCTCCTTCTACAGAACTTGGACGGTCTCAAGAT
CTTCGATCCAATGGCTCACGGTGGATCTGGCCGTTGGGTTGGTGTCCCACAAGTCACAGGTGTACTTAAG  gtgcgtttcaactgtaccggtttagacgta  
aacagaaataattgaaacgtttagatccaaaacaaaaaatgtaatcaccatgcatcttcgctcttttttctttatttag  GTCCATATTGGTGACCATGTG  
GAAGTTCTAAGCAATGGATTATACAAGAGCATCGTTCATAAAGTCACTTTGAATGAAGAGAAGACGAGAATCTCTCTCGCGAGCTTGCATAGCTTGGGTA
TGGACGATAAGATGAGTGTACCGCGCGAATTGGTTAACGATGAAAATCCGGTTCGGTATAAAGAGAGCAGCTTTAACGATTTTCTTGATTTTCTTGTCAA




Alineamiento BLAST de At5g07480 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      888    GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGCGAATA-  946
NM_120830  183    GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGCGAATA-  241
AL163912   82956  GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGCGAATA-  83014
AY350715   10136  GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGACGACGCCTTGGAGGTTGC-AAGAC  10194
AY350714   55368  GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGACGACGCCTTGGAGGTTGCAAA-A-  55425
AY350710   25347    TAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGACGATGCATTGGAGGTTGCGCACG-  25403
AY350711   4829   GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGGACATACTGGACGAGGCATTGGTGGTTGCGAACG-  4887
At5g07480 R
Alineamiento BLAST de At5g07480 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2071   ACGGCATGCAAGTCATGACAGTTAACTGCTATCCACCCTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC  2128
AL163912   84139  ACGGCATGCAAGTCATGACAGTTAACTGCTATCCACCCTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC  84196
NM_120830  548    ACGGCATGCAAGTCATGACAGTTAACTGCTATCCACCCTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC  605
AY350715   11420  ACGGCATGCAAGTCATGACCGTTAACTGCTATCCACCGTGTCC-GGACCCTGA-GACTGC  11477
AY350714   56717  ACGGCATGCAAGTCATGGCCGTTAACTGCTATCCACCGTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC  56774
AY350713   7673   ACGGCATGCAAGTCATGGCCGTTAACTGCTATCCACCGTGCCCAGG-CCCTGACG-CGGC  7730
AY350711   5888   ACGGCATGCAAGTAATGGCCGTTAACTGTTATCCACCATGTCCAGG-CCCTAA-AACGGC  5945
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At5g07480
AL163912.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 5, BAC clone T2I1 (ESSA project...
AY350710.1 Brassica oleracea clone BAC Bo37N21, partial sequence....
AY350711.1 Sisymbrium irio clone BAC Sio11E11, complete sequence....
AY350713.1 Capsella rubella clone BAC Cr33L6, complete sequence....
AY350714.1 Arabidopsis pumila clone BAC Op37I22, complete sequence....
AY350715.1 Arabidopsis arenosa clone BAC Aer1B10, complete sequence....
NM_120830.1 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 2OG-Fe (II) oxygenase family pr...
BGLU34 : At1g47600
Tamaño del gen = 2819 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 




aatacaaaccATG  GCAATTCCAAAAGCTCACTACTCTTTAGCTGTTCTTGTCCTTCTCTTTGTCGTCGTTTCGAGTAGCCAAAAGGTTTGCAATCCAGAA  
TGCAAGGCCAAAGAACCCTTCCACTGCGATAATACTCATGCATTCAACCGTACGGGATTTCCCAGAAATTTCACTTTTGGTGCAGCTACTTCGGCTTATC
AA  gtatatatatcttggcttctgggaattgatttttagctatatataggatttttcattattagtattttgttacaatttatccaacatgacttaatttg  
ttctaccag  ATTGAAGGTGCAGCACATAGAGCACTTAATGGATGGGACTATTTCACGCATAGATATCCAG  gtcatctaacatattattttttcccatggt  
cttcaatgtggagaaaataatacctatatttagatgttaaaaagagttattcatgcatggtcatgactcatgttttttgttatttatatacag  AAAAAGT  
ACCGGATCGTAGTTCAGGAGATCTTGCTTGTGATTCGTATGATCTTTATAAG  gtgagaagaggctatcattattgatgaatgtgttgtagatatgatact  
ttttcagtacttttgtaatttcaatctaattttacaactttcacttaaccttgaacag  GATGATGTCAAACTACTAAAAAGAATGAATGTTCAAGCTTAC  
AGACTCTCGATAGCATGGTCAAGGGTCTTACCAA  gtaaatacaaaaaccagaaaacacacatctcatatagtcttcatgatttcatcttatattaacaaa  
agaactagttaattaaatttaaaattcaatgacccagaatttttgtgattatatccttaatcag  AGGGAAGACTGACTGGGGGAGTGGACGAGAATGGGA  
TAACATACTACAACAATCTCATTAACGAGTTGAAAGCAAATG  gtaaattcgatatatacttgtacttaaccatacatttttcataattttattatatttt  
ttatttaacatttaacttacatgaatacag  GCATAGAACCATATGTTACTATATTTCATTGGGATGTTCCCCAAACTTTAGAAGACGAATATGGAGGTTT  
CTTAAGCACACGTATAGT  gtaagtgcattaacgattttgattcaaagttttttgggtttttttcttcttcttttgtttaggctatgtaacactgctatca  
aatctataatatgtgcgatacgtgaatag  GGAG  GACTACACAAACTACGCTGAG  CTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGGATCACTT  
TAAATCAGCCTTTCTCTCTTGCAACCAAAGGCTATGGAGATGGATCGTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGA
ACCTTATACAGTTGCACATAACCAACTTCTAGCTCATGCAAAAACTGTATCTTTATACAGAAAAAGATATCAG  gtacgtgtataatgtaaagtctttcat  
aattttttttgcgtcaattttacttttatgtggtgcatatttgtagtctctatataacctataaacatttatgcag  AAATTTCAAGGTGGTAAGATAGGA  
ACAACCTTGATCGGGAGATGGTTCGCCCCGCTAAATGAATTTAGCGAACTCGACAAGGCTGCTGCAAAACGAGCATTCGACTTTTTTGTTGGATG  gtata  
tatgagcacttaaatgaatctcaaaacacaaacagacatacacatttatagagaaagttttagtcagaatttgtttgtgaaaagcacactttaatttgca
133
tcactaatttatgaatctttttttacatgaattaag  GTTCTTGGATCCATTGGTGTACGGAAAATATCCAACGATAATGAGAGAGATGGTAGGAGATAGA  
TTGCCAGAATTCACTCCTGAGCAATCAGCTTTAGTTAAAGGATCACTTGATTTTCTAGGGTTGAACTATTATGTTACACAATATGCAACTGACGCACCTC
CTCCGACACAACTTAATGCAATAACGGATGCACGAGTTACTCTTGGAT  gtaagtaaagctaattttgtgtttttttttgtgtgtgtgtattcttagtttc  
tattatcaatattcatttatttattttttgtttcag  TTTATCGCAATGGAGTTCCTATTGGTGTTGTG  gcaagtatcgacttaaatttgataaagaaaac  
aaatccttttcatatttaaaaagattattaatttggctctatttttctctttcttttacag  GCTCCTAGCTTCGTCTACTATCCTCCAGGATTCCGTCAG  
ATTCTAAACTACATCAAAGACAACTACAAAAATCCACTTACCTACATCACCGAAAACG  gtatgtacatatcattttatgttgcatttaaatatgtttaac  
caatgaaacatccatctagatgtgtttattatcaattttatgtaacatttttag  GAGTTGCTGATCTTGATCTTGGAAACGTAACGCTTGCAACTGCTCT  
TGCCGATAATGGACGGATTCAAAACCATTGCAGCCATCTCTCTTGTCTTAAATGCGCTATGAA  gtaagttataattcttattttatttatttgatataca  
ttcctcgcacaactttaaatcttaatataccaaaactacttttcgaaaaatatattatag  GGATGGATGCAACGTAGCAGGATATTTTGCATGGTCATTG  
ATGGACAATTACGAATTCGGAAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGG  TCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  AAAAGAAAAAGCTTCTGGAA  









Alineamiento BLAST de At1g47600 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      1534   GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  1593
NM_103653  598    GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  657
BT000471   598    GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  657
BT002458   595    GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  654
BT002202   559    GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  618
AC007519   73256  GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  73197
NM_104025  570    GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  629
AC024261   52103  GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG  52044
AC024261   44784  GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGG  44725
DQ446351   485    GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGG  544
NM_104027  481    GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGG  540
At1g47600 R
Alineamiento BLAST de At1g47600 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      3021   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  3080
NM_103653  1467   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1526
BT000471   1467   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1526
BT002458   1464   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1523
BT002202   1428   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1487
AC007519   71769  AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  71710
NM_104025  1439   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1498
AC024261   50607  AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  50548
AC024261   43403  AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  43344
DQ446351   1417   AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1476
NM_104027  1347   AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1406
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At1g47600  
AC007519.2 Sequence of BAC F16N3 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, compl...
AC024261.6 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F5D21 genomic sequence, compl...
BT000471.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
BT002202.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
BT002458.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
DQ446351.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At1g51490 glycosyl hydrolase fa...
NM_103653.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G47600...
NM_104025.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51470...
NM_104027.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51490...
134
BGLU35 : At1g51470
Tamaño del gen = 2825 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 





ccatgcactcaaacccttgtatataaacccctccaaggtcatcgttttaatcatcaccaaaagaagcccatcaataaagaaaatacaaaccATG  GCAATT  
CCAAAAGCTCACTACTCTTTAGCAGTTCTTGTCCTTCTCTTTGTCGTCGTTTCGAGTAGCCAAAAAGTCTGCAATCCAGAATGCAAGGCCAAAGAACCCT
TCCACTGCGATAATACTCATGCATTCAACCGTAGTGGATTTCCCAAAAATTTCACTTTTGGTGCAGCTACTTCGGCTTATCAA  gtatatagatcttggct  
tttgggatatagaattttccattattattattttgttataatttatccaacatgacttaatttgttctaccag  ATTGAAGGTGCAGCACATAGAGCACTT  
AATGGATGGGACTATTTCACGCATAGATATCCAG  gtcatctaacatattattttttcccatggtcttcgatgtcgagaaaatagtacctatatttagatg  
ttaaaaagagttattcatgcatggtcatgactcatgttttttgttatttatatacag  AAAAAGTACCGGATCGTAGTTCAGCAGATCTTGCTTGTGATTC  
GTATGATCTTTATAAG  gcgagaagagactatcattattgatgaatgtgtagctttgatattttttcagtacttttgtaatttcaatctaattttacaact  
ttcacttaaccttgaacag  GATGATGTCAAACTGCTAAAAAGAATGAATGTTCAAGCATACCGTCTCTCGATAGCATGGTCAAGGGTCTTACCAA  gtaaa  
tacaaaaacagaaaaacacatctcctatagtcttcatgatttcatcttatattaacaaaataactggttaattaaatttaaaattcaatgacccaaaatt
ttgtgattatatccttaatcag  AGGGAAGACTGACTGGGGGAGTGGACGAGAATGGGATAACATACTACAACAATCTCATTAACGAGTTGAAAGCAAATG  
gtaaattcgatatatatatataaacttgtacttaaccatacatttttcataattttattatatttttttatttaacatttaacttacatgaatacttcag
GCATAGAACCATATGTTACTATATTTCATTGGGATGTTCCCCAGACTTTAGAAGACGAATATGGAGGCTTCTTAAGCACACGTATAGT  gtaagtgcatta  
acgattttgattcaaagttttttagtttattttcttcttcttttgtttaggctctgtaacaccgctatcaaatctatttgtgtctaatatgtgcgatacg
tgaatag  GGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTA  TTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  AAATTTTGGATCACTTTAAATCAGCCTCTCTCTCTTGC  
ACTCAAAGGCTATGGAAATGGATCTTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAACCTTATACAGTTGCACATAAC
CAACTTCTAGCTCATGCAAAAACTGTCTCTTTATACAGAAAAAGATATCAG  gtacgtgtatactgtaaagtctctcataacttcttggtgcgtcaatttt  
acttttatgtggtgcatatttgtagtctataacctatatatatttatgcag  AAATTTCAAGGTGGTAAGATAGGAACAACCTTGATCGGGAGATGGTTCG  
TCCCGCTAAATGAATTTAGTGAACTCGACAAGGCTGCTGCAAAACGAGCATTCGACTTTTTTGTTGGATG  gtatatatgagcacttacatgaatctcaaa  
acacaaacagacacacacatttatagagaaagtttcagtcagaaattttgtgtgaaaagcacactttagtttgcatcactaatttatgaatcttttctta
catgaattaag  GTTCTTGGATCCATTGGTGTACGGAAAATATCCAACAATAATGAGAGAGATGGTAGGAGATAGATTGCCAGAATTCACACCTGAGGAAT  
CAGCTTTAGTTAAAGGATCACTTGATTTTCTAGGGTTGAACTATTACGTTTCACAATATGCAACTGACGCACCTCCTCCGACACAACCTAATGCAATAAC
GGATGCACGAGTTACTCTTGGAT  gtaagtaaagctaattttgtgttttctttttgcgtgtgtctatttgtaattagtttctattatcaatattcattttt  
cctttattttgtttcag  TTTACCGCAATGGAAGTCCTATTGGTGTTGTG  gcaagtatcgacttaaatttgaaaaaaaaaaacaaatccttttcatattta  
aaaagattactaatttggctctattttttttttttttacag  GCTTCTAGCTTCGTCTACTATCCTCCAGGATTCCGTCAGATTCTAAACTACATCAAAGA  
CAACTACAAAAATCCACTTACCTACATCACCGAAAACG  gtacgtacatatcattttatatatgttgcatttaaaaaaagtttaaccaatgaaccatcgat  
ctagatgtgtttattataaattttgtgtaacatttttag  GAGTTGCTGATCTTGATCTTGGAAACGTAACGCTTGCAACTGCTCTTGCCGATAATGGACG  
GATTCAAAACCATTGCAGCCATCTCTCTTGTCTCAAATGCGCCATGAA  gtaagtattaattcttattttatttatttgatagacattcctcggacaactt  
taaatcttaattatataccaaaactacttttctaaaatatattatag  GGATGGATGCAACGTAGCAGGATATTTTGCATGGTCATTGATGGACAATTACG  
AATTCGGAAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGG  TCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  TAAAGAGAAAGCTTCTGGAAAATGGTTCTCTAA  










Alineamiento BLAST de At1g51470 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      1704   ATAG-GGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  1762
AC024261   52111  ATAG-GGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  52053
AC024261   44792  ATAG-GGAGGACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTT  44734
NM_104025  561    ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  620
AC007519   73264  ATAG-GGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  73206
NM_103653  589    ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  648
BT000471   589    ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  648
BT002458   586    ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  645
BT002202   550    ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC  609
DQ446351   476    ATAGTGGAGGACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTT  535
NM_104027  481             GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTT  531
At1g51470 R
Alineamiento BLAST de At1g51470 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      3208   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  3267
NM_104025  1439   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1498
AC024261   50607  AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  50548
AC024261   43403  AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  43344
NM_103653  1467   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1526
BT000471   1467   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1526
BT002458   1464   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1523
135
BT002202   1428   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1487
AC007519   71769  AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  71710
DQ446351   1417   AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1476
NM_104027  1347   AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1406
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At1g51470  
AC007519.2 Sequence of BAC F16N3 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, compl...
BT000471.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
BT002202.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
BT002458.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
DQ446351.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At1g51490 glycosyl hydrolase fa...
NM_103653.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G47600...
NM_104025.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51470...
NM_104027.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51490...
AC024261.6 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F5D21 genomic sequence, compl...
BGLU37
: At5g25980
Tamaño del gen = 2414 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
tgtacgtgaacccttgaacccacgggattcatgtcacctaaacctccggaaaataataagcacaatgtaatgcataggtcagtactcttctttacaaagg
ctatataaaccctagattggcacaaggcttccATG  CAACACAACACATACATCTACATATTAACCATGAAGCTTCTTGGGTTCGCCTTAGCTATTCTATT  
AGTTGTGGCGACTTGCAAACCTGAAGAAGAGATTACTTGCGAAGAGAACGTTCCATTCACATGTAGCCAAACAGATCGTTTCAACAAACAAGATTTCGAA
AGCGACTTCATCTTCGGTGTTGCATCTTCTGCTTACCAG  gcatgtaacaaaagtacacattgtattgccagaccgaaatgatttaacgtcaaaactctaa  
aatccaacgttgcatggttgtttcttttcatttcag  ATCGAAGGCGGCAGAGGTCGTGGACTTAACGTTTGGGATGGCTTCACTCACCGATACCCAG  gtt  
tgtcatttgcatgattcctataaattaagttttacgtatccatatgattttttttttgtccaaatgacgtatcatattacgtatccatatgatatgaaat
atttcttatgtatatatgtctctatacattcatagtaatgtcattatatacgtacgctatcag  AGAAAGGTGGAGCCGATTTGGGCAATGGAGACACTAC  
TTGTGACTCATACCGGACTTGGCAG  gttaatttctcatcactatatatatgcactgaatgatctattaactgcgtgtggattaacatatgattttgtata  
taaactgcag  AAAGATCTAGACGTGATGGAAGAGCTTGGAGTTAAAGGCTACAGATTCTCCTTTGCGTGGTCAAGAATCCTTCCAA  gtatgtacacatta  
ttgatccatatatgtatatagtaacattggattgtgattgtttggaagagtattaaatatacaatatataaatgagcag  AAGGAAAGAGGAGTAGGGGAA  
TCAACGAAGATGGTATTAACTACTACAGCGGTCTCATAGATGGCCTGATCGCAAGGAACATAACGCCTTTCGTTACACTCTTTCACTGGGACCTTCCTCA
ATCATTGCAAGATGAATATGAAGGTTTCTTGGACAGAACGATCAT  gtatgttattgatgtcatgctgcttaataagaaagattacaaaatacgtaaatat  
ttgaaattgcattaaggaaatgattatatatatataaaatatgcgcag  AGACGATTTCAAAGATTACGCGGATCTATGTTTCGAGAGATTTGGTGATAGA  
GTAAAGCACTGGATCACCATCAACCAGCTTTTCACAGTGCCTACGAGAGGCTATGCATTGGGAACAGATGCACCCGGTCGATGTTCCCAATGGGTGGATA
AAAGATGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC  GAACCCTATATCGTTGCGCATAACC  AGCTTCTTGCTCATGCCACGGTCGTTGATCTATACAGGACGAGATA  
TAAG  gtcaggtctccaatatttgtgaaaggtgcatgtgatgtaatactataatattttaattaatattgtgtatatatatgtctatgtgaccacag  TACC  
AAGGAGGGAAGATTGGACCTGTGATGATAACTAGATGGTTTCTACCATATGATGACACTCTAGAGAGCAAACAAGCAACTTGGAGGGCCAAAGAATTCTT
CTTGGGATG  gtatatatcaatatccaaaaataaaatgatttttttttttataaatgaaatgattttaaaaattaatatgtaaattaataaaaatatgtat  
gtacgtacatcag  GTTCATGGAGCCGCTAACAAAGGGTAAATACCCATACATCATGAGGAAACTTGTTGGTAATCGGCTTCCAAAGTTCAACAGCACAGA  
AGCTCGCCTTTTAAAGGGTTCATATGATTTTCTTGGTCTCAACTATTACGTCACTCAATACGCCCACGCCCTTGACCCAAGTCCTCCGGAAAAACTCACT
GCCATGACGGACTCACTCGCAAACCTTACAT  gtaccactctctatatactttcatttcattagttacaacctttctatattttggtaatcacaacatttt  
gtgaccatcaagttatatcatccttgtgtttacag  CTCTTGATGCAAATGGTCAACCCCCTGGTCCACCG  gtatgcatgattcacccttattatttcatt  
cattttacgcaaaatattatgattcatagtatcttctctttctcag  TTCTCTAAAGGCAGTTATTACCACCCAAGAGGGATGTTAAACGTAATGGAGCAC  
TTCAAAACCAAATACGGTGACCCTTTAATCTATGTCACCGAGAACG  gttagttctactactcatctctttcatctatacatgttaagtgtatttcaaaaa  
tggttcaagatattgactcaaatactgtggaattag  GATTCAGTACCTCCGGTGGCCCCATACCCTTCACCGAAGCATTTCACGATTACAACCGGATTGA  











Alineamiento BLAST de At5g25980 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query         1406   --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  1462
X79195        2707   --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  2763
AF149413      72128  --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  72072
AF149413      64984  --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  65040
AK226328      733    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  789
NM_122499     733    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  789
136
NM_001036863  733    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  789
NM_180745     733    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  789
AY113880      730    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  786
AF360348      730    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  786
AY136630      1027   --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  1083
AY078042      697    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATAACGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  753
AF361821      721    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATAACGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  777
AK221857      128    --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT  184
DQ226630      156    --TGTTACGGTGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATCTCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  212
NM_180746     731    --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  787
NM_122501     731    --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  787
AJ831467      1143   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1199
AJ831464      1064   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1120
AJ831462      1067   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1123
AJ831461      1069   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1125
AJ831460      1065   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1121
AJ831459      1064   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1120
AJ831458      1070   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1126
AJ831455      1068   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1124
AJ831454      1064   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1120
AJ831451      1066   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1122
AJ831450      1066   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1122
AJ831448      1071   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1127
AJ831447      1070   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1126
AJ831445      1068   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1124
AJ831444      1065   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1121
AJ831443      1066   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1122
AJ831441      1073   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1129
AJ831440      1150   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1206
AY090382      694    --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  750
AY058182      729    --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  785
AY054237      727    --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  783
X79194        2985   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  3041
AY045681      725    --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  781
L11454        727    --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  783
AY567975      704    GGTGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  762
AY567974      711    GGTGTTACGGCGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  769
AJ831466      1141   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1197
AJ831463      1064   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1120
AJ831457      1064   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1120
AJ831456      1061   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1117
AJ831453      1065   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1121
AJ831452      1062   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1118
AJ831449      1065   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1121
AJ831446      1066   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1122
AJ831442      1055   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1111
AY917099      214    --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  270
DQ767973      742    --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  798
AY957579      212    GGTGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  270
AJ831465      1065   --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1121
Z21978        1373   --TGTTACGGTGGAAATTCTT-CACCAGAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  1429
EF583560      648    --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  704
X60214        713    --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  769
AY957578      214    --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  270
AY957577      706    --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  762
EU167551      353    --TGTTACGGCGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTATATCGTTGCACATTACCAGCTTCTT  409
AJ223494      706    GGTGTTACGGCGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT  764
At5g25980 R
Alineamiento BLAST de At5g25980 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query         2756   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  2811
AK226328      1523   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1578
NM_122499     1523   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1578
AF360348      1520   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1575
AK221982      465    CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  520
AK221857      919    CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  974
AF361821      1511   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1566
X79195        4058   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  4113
AF149413      70778  CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  70723
AF149413      66314  GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  66370
NM_180745     1523   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1578
NM_001036863  1520   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1575
BX832906      164    CTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTA-AG-A-GATACC-  219
AY113880      1520   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1575
AK221048      19     CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  74
AY078042      1487   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1542
AY136630      1817   CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  1872
137
BX830922      22     CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-  77
BX833519      352    CTCATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTAATGGAACCAGACGA-CATGGAGGA-GATACC-  408
NM_180746     1524   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  1580
AY058182      1522   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  1578
AY054237      1520   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  1576
X79194        4319   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  4375
AY045681      1518   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  1574
L11454        1520   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  1576
NM_122501     1524   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG  1580
DQ226875      407    CTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCTTATGGT                             439
AJ831460      2395   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2432
AJ831465      2371   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2408
AJ831464      2394   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2431
AJ831463      2394   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2431
AJ831462      2397   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2434
AJ831459      2394   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2431
AJ831457      2394   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2431
AJ831456      2391   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2428
AJ831455      2398   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2435
AJ831453      2395   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2432
AJ831452      2392   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2429
AJ831451      2396   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2433
AJ831450      2396   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2433
AJ831449      2395   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2432
AJ831448      2400   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2437
AJ831447      2400   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2437
AJ831445      2392   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2429
AJ831444      2395   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2432
AJ831443      2396   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2433
AJ831442      2385   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2422
AJ831441      2403   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2440
AY090382      1487   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        1524
AJ831461      2401   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2438
AJ831458      2401   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2438
AJ831454      2394   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2431
AJ831446      2396   GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG                        2433
AJ831467      2473   GTGATA                                                        2478
AJ831466      2471   GTGATA                                                        2476
AJ831440      2484   GTGATA                                                        2489
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At5g25980  
AF149413.1 Arabidopsis thaliana BAC T1N24....
AF360348.1 Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
AF361821.1 Arabidopsis thaliana AT5g25980/T1N24_18 mRNA, complete cds....
AJ223494.1 Brassica juncea mRNA for myrosinase, partial....
AJ831440.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831441.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831442.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831443.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831444.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831445.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831446.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831447.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831448.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831449.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831450.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831451.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831452.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831453.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831454.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831455.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831456.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831457.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831458.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831459.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831460.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831461.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831462.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831463.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831464.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831465.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831466.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831467.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AK221048.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, partial cds, clone: ...
AK221857.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
AK221982.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
138
AK226328.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
AY045681.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY054237.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY058182.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY078042.1 Arabidopsis thaliana AT5g25980/T1N24_18 mRNA, complete cds....
AY090382.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY113880.1 Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
AY136630.1 Synthetic construct carboxypeptidase Y/myrosinase fusion protein mR...
AY567974.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DF1 myrosinase mRNA, parti...
AY567975.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DF2 myrosinase mRNA, parti...
AY917099.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA sequence....
AY957577.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
AY957578.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
AY957579.1 Brassica oleracea var. capitata myrosinase mRNA, partial cds....
BX830922.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX832906.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
BX833519.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
DQ226630.1 Boechera divaricarpa isolate SLW-4-E09 mRNA sequence....
DQ226875.1 Boechera divaricarpa isolate SLW-C-G06 mRNA sequence....
DQ767973.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA, complete cds....
EF583560.1 Brassica napus myrosinase mRNA, partial cds....
EU167551.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase gene, partial cds....
L11454.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase mRNA, complete cds....
NM_001036.3 Homo sapiens ryanodine receptor 3 (RYR3), mRNA....
NM_122499.3 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase, ...
NM_122501.3 Arabidopsis thaliana TGG1 (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
NM_180745.2 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase, ...
NM_180746.2 Arabidopsis thaliana TGG1 (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
X60214.1 B.napus mRNA for myrosinase....
X79194.1 A.thaliana TGG1 gene for myrosinase....
X79195.1 A.thaliana TGG2 gene for myrosinase....




Tamaño del gen = 2670 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 




aaaaagctccttatctatggagcaagtagaaagaggaaacatgaagatgatcttggtggacatatagtggattggatattTCA  TGCATCTGCAAGACTCT  
TCCGATCACGGTTCTTGGAGGAGACGCTTGAGCGGAGTAGATCTTGGTTCGTAGAGTCTTCGTCGGTAACGTTTATGAACTTCTGGAACCATTTGCCAGA
TGCTTTGAGGTCTCTATCACCAGTGATATTTGCGAAATCAACGTAACTTAGTCCGAATCTGACGGTAAATCCGTTACAGAATTCGTAATTATCCCCAAGA
GACCAAGCAAAATATCCTTTCACGTTGACATTCTTCTCC  ctacaaacaggaacagttaatcattatgtatatataaagagcaagagtagaagaagagtat  
atatcatccactcac  TTGATGACTTTACTGAGGAAACAGAGATGACTACAGAGATAATCAATCCGCTTGTAATCGGCAGTAGCCTTCTCAAAGTCCTCAT  
CACCTGGGGTACTAAATC  ctaacatgtaccaagtagacaatattttgattcaatttcttggaccaactgtgaattaatacactaaaaatgtatagttgaa  
agagagtagaactcac  CATTCTCAGTGACATATATTAAAGGGTCACCGTAAGTGGTTTTGAAGTAATCCATTACGTAGTAAATGCCTTTTGGGTAGTAGT  
AACTGGCTGCATTGAA  ctgagaaaataaagtatatacatcagaaaaaagaaaaaatgaacgttatttttgcttaaacataaatgtaaaaaacggataata  
catac  CGGTGGACCAGGAGCATGACCAGTTGCATTTTTAG  ctgtgaacacaagggtgaaataattgatggtcactaaaaatgttatatagaaagattgta  
actaaggagaaatagagtggtac  ATGTGAGAGTTGTGCGTGAGTCCATCAAGGCAGTGTGTACGTCCGAAGGAACAATCGTCTGATTATTTTGGGCGTAT  
TGAGTGACGTAATAGTTGAGACCAAGAAAATCATATGAACCCTTTACAAGTGCGGCTTCTGTTTCACTGAACTCTGGAAGCCGATCACCAACATATTCCC
TCATGATGTCTGGGTATTTACCTTCTGTTAGAGGCCCCATGAAC  ctgatgtacatttatatgtttattagcttatatatacatataactgttataaaatc  
atttcattttttttatatatatatac  CATCCATGGAAAAATATTTTAGCCCGCTCAGTTGCATCTTTGCTCTCTTGACTATGATCAAATGGAAGAAACCA  
TCTAGTTATCATCACTGGTCCAATCATACCTTTTTGGTCATC  ctgtggtcacgcagacatttatattacacaatgaaatgatgattggatcaatagaagg  
gttaggttaggttagattaggttacacctttttaaaaaaaggagaactcac  CTTATATTTCGTCCTGTAAACATCAACGGCCGCTGCATGAGCAAGAAGC  
TGGTTATGTGCAACAATATAGGGTTCTGTTGACGAATTTCCGCCGGGACATCTAACGTCAATCTTAGGAGAACATCGACCGGGTGCATCTGTTCCCAATG
CATATCCTCTAG  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGAT  GGTGATCCAGTTCTTTACCCTATCACCAAATAACTCGAAACATAGATCCGCGTAATCCTTGAA  
ATCGTCT  ctgagcatattataaaatcatttcgttagtgcaagaatatgttgttatcattctttataagcgacatggcatcaacaacatac  ACGATCGTTT  
TGTTCAAGAAACCGTTATATTCATCTTGTAGTGTTTGAGGAAGGTCCCAATGAAAGAGGGTAACAAAGGGCGTCATATTCTTTGCGACGAGGCCATCTAT
GAGACCGTTGTAGTACTTAATAGCTCCTGGGTTCACTCCCCTGCTCCTCTTTCCTT  ctgctcatatatataaatatcgtttatttactcttccaaacaat  
tgcaatggaatactagtatattacaatagatatacatggagcaataatgtacatac  TTGGAAGGAGTCTTGACCACGCAATGGAGAATCTGTAGCCAGTA  
GAGTTGAGCTCGTCCATCACGTCTATATCTTT  ctgcagtttatatatatatatatatatatatatatacaatcacatagttgatagataatttagtgtgt  
acgttagcttgcatatatatgtactaaggaacaaac  CTGCCAAAGAGTATATGAGTCACAAGTAGTGTCTCCATTTCCCAAATCAGCTCCACCTTTCT  ct  
gatagggtacaaagagattactatgaatatatagagacatatatccaacatacctctgatatggatttgtaagcaaatatatgtatatatatagcaacca
tgcaagcgacaaac  CTGGGAATCGGTGAGTGAAGCTATCCCAAACGTTAAGTCCACGGCCTCTACCGCCTTCCAC  ctgaaatgaaaagaaataaccatgc  
aacgttggattttaattagtgtttggatggtttttctatacgtcaaatatggaaacacaatgggtgatttgtaacatgc  CTGGTAAGCAGAAGATGCA  AC  
ACCGAAGATGAAGCCTTTTTCG  AAATTGCCACTGTTGAAAAGTTTAGTTTGGTTACATGTGAATGGCTCGTTCTCTTCACAAACAAACTCGTCACCTTTA  











Alineamiento BLAST de At5g26000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query         1913   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  1969
AJ831467      1080   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  1024
AJ831464      1001   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  945
AJ831462      1004   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  948
AJ831461      1006   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  950
AJ831460      1002   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  946
AJ831459      1001   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  945
AJ831458      1007   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  951
AJ831455      1005   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  949
AJ831454      1001   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  945
AJ831451      1003   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  947
AJ831450      1003   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  947
AJ831448      1008   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  952
AJ831447      1007   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  951
AJ831445      1005   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  949
AJ831444      1002   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  946
AJ831443      1003   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  947
AJ831441      1010   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  954
AJ831440      1087   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  1031
X79194        2922   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  2866
AF149413      64921  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  64865
AF149413      72191  TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  72247
AJ831466      1078   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  1022
AJ831463      1001   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  945
AJ831457      1001   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  945
AJ831456      998    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  942
AJ831453      1002   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  946
AJ831452      999    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  943
AJ831449      1002   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  946
AJ831446      1003   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  947
AJ831442      992    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  936
NM_180746     668    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  612
NM_122501     668    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  612
AY090382      631    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  575
AY058182      666    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  610
AY054237      664    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  608
AY045681      662    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  606
L11454        664    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  608
AJ831465      1002   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  946
AJ831468      1054   TAGGAACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATT  998
DQ226630      93     TAGGCACTGTGTAGAGCTGGTTAATCGTGATCCAATG-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATT  37
X79195        2644   TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  2588
AK226328      670    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  614
NM_122499     670    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  614
NM_001036863  670    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  614
NM_180745     670    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  614
AY113880      667    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  611
AF360348      667    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  611
AY136630      964    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  908
EU004075      668    TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT  612
AY078042      634    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  578
AF361821      658    TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC  602
EU192929      261    TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT  205
AB194903      634    TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATAGTGATCCAGTG-CTTTA-CCTTTCC-ACCAAATT  578
AB042186      645    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  589
L11258        1239   TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT  1183
AY957579      145    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  89
AY567974      644    TAGGGACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  588
AB042187      646    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  590
AF083677      646    TAGNCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA  590
AF181734      244    TAGGCACTGAGTAGAGCTGGTTGATTGTGAACCAGTG-CTTTACTTTAT-C-ACCATATT  188
DQ767973      673    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  617
X59879        755    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT  699
AY957580      145    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  89
AY917099      145    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  89
AY567975      637    TAGGGACTGTGTATAACTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTA-CCTTTCC-ACCAAAT-  582
EF583560      579    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  523
X60214        644    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  588
AF414076      76     TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGGAGCTT-ACCTT-T-CCACCGAATT  20
Z21978        1304   TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  1248
140
EU167551      284    TAGGGACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  228
AY957578      145    TAGGGACTGTGTATAACTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  89
AY957577      637    TAGGGACTGTGTATAACTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTA-CCTTTCC-ACCAAAT-  582
AJ223494      639    TCGGCACTGTATATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  583
AK221857      65     TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAAT   10
AF181731      258    TAGGCACTGAGTACAGCTGGTTGATAGTGAGCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT  202
AP000372      35028  TAGGAACGGTATAGAGTTGGTTGATCGTGATCCACTT-CTTAACCCTAT-C-ACCGAATA  35084
AF181732      254    TAGGCACTGAGTACAGCTGGTTGATAGTGAGCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT  198
DQ456999      265    TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT  209
At5g26000 R
Alineamiento BLAST de At5g26000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query         2880   CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  2934
NM_180746     208    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  154
NM_122501     208    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  154
AY058182      206    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  152
AY054237      204    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  150
X79194        1955   CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  1901
AY045681      202    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  148
AF149413      63954  CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  63900
AF149413      73195  CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  73249
L11454        204    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  150
AF083677      186    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  132
AY090382      171    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  117
AJ831467      121    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  67
AJ831466      121    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  67
AJ831440      121    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG  67
AP000372      35956  CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCATCATCGAAA--TGT-TTT--CTG  36010
AK226328      210    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  156
NM_122499     210    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  156
NM_001036863  210    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  156
NM_180745     210    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  156
AF083717      193    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  139
AY113880      207    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  153
AF360348      207    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  153
AF361821      198    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  144
X79195        1641   CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  1587
DQ767973      213    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG  159
AY567974      184    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG  130
AY078042      174    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  120
Z21977        3098   CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTCTCGAAG--C-T-GCT-ACTG  3044
AY567975      177    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG  123
X60214        184    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAATCTTTTCCGAAG--T-T--CTTACTG  130
AY957577      177    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG  123
AY136630      504    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG  450
AB042187      186    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCC-AAAGCT-T-TT--ACTG  132
EF583560      119    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAATCTTTTCCGAAG--T-T--CTTACTG  65
AJ831460      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831458      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831455      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831451      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831450      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831446      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831445      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831443      46     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA                1
AJ831465      45     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA                 1
AJ831462      45     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA                 1
AJ831461      45     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA                 1
AJ831453      45     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA                 1
AJ831449      45     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA                 1
AJ831448      45     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA                 1
AJ831444      45     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA                 1
AJ831464      44     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA                  1
AJ831463      44     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA                  1
AJ831457      44     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA                  1
AJ831454      44     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA                  1
AJ831447      44     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA                  1
AJ223494      179    CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCC-AAAG-T-T-TTT-ACTG  125
AJ831441      43     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCG                   1
AJ831459      42     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTC                    1
AJ831452      42     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTC                    1
AJ831456      41     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTT                     1
AJ831442      35     CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGC                           1
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Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At5g26000  
AB042186.1 Raphanus sativus RMB1 mRNA for myrosinase, complete cds....
AB042187.1 Raphanus sativus RMB2 mRNA for myrosinase, complete cds....
AB194903.1 Eutrema wasabi WjMYR mRNA for myrosinase, complete cds....
AF083677.1 Arabidopsis thaliana clone sps66 unknown mRNA....
AF083717.1 Arabidopsis thaliana clone sps294 unknown mRNA....
AF149413.1 Arabidopsis thaliana BAC T1N24....
AF181731.1 Brassica oleracea cultivar Rapid Cycling Myrosinase (thioglucoside ...
AF181732.1 Brassica rapa cultivar R500 myrosinase (MyroC) gene, partial cds....
AF181734.1 Brassica napus cultivar Drakkar myrosinase (Myro-2) gene, partial c...
AF360348.1 Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
AF361821.1 Arabidopsis thaliana AT5g25980/T1N24_18 mRNA, complete cds....
AF414076.1 Brassica nigra myrosinase mRNA, partial cds....
AJ223494.1 Brassica juncea mRNA for myrosinase, partial....
AJ831440.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831441.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831442.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831443.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831444.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831445.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831446.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831447.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831448.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831449.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831450.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831451.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831452.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831453.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831454.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831455.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831456.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831457.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831458.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831459.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831460.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831461.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831462.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831463.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831464.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831465.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831466.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831467.1 Arabidopsis thaliana partial tgg1 gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831468.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata partial tgg1 gene for thioglucosid...
AK221857.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
AK226328.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
AP000372.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone:K23F3....
AY045681.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY054237.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY058182.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY078042.1 Arabidopsis thaliana AT5g25980/T1N24_18 mRNA, complete cds....
AY090382.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY113880.1 Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
AY136630.1 Synthetic construct carboxypeptidase Y/myrosinase fusion protein mR...
AY567974.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DF1 myrosinase mRNA, parti...
AY567975.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DF2 myrosinase mRNA, parti...
AY917099.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA sequence....
AY957577.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
AY957578.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
AY957579.1 Brassica oleracea var. capitata myrosinase mRNA, partial cds....
AY957580.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA, partial cds....
DQ226630.1 Boechera divaricarpa isolate SLW-4-E09 mRNA sequence....
DQ456999.1 Brassica oleracea var. gemmifera myrosinase mRNA, partial cds....
DQ767973.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA, complete cds....
EF583560.1 Brassica napus myrosinase mRNA, partial cds....
EU004075.1 Brassica oleracea myrosinase mRNA, complete cds....
EU167551.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase gene, partial cds....
EU192929.1 Brassica napus cultivar Westar myrosinase mRNA, partial cds....
L11258.1 Brassica campestris myrosinase gene, complete exons 1-11....
L11454.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase mRNA, complete cds....
NM_001036.3 Homo sapiens ryanodine receptor 3 (RYR3), mRNA....
NM_122499.3 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase, ...
NM_122501.3 Arabidopsis thaliana TGG1 (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
NM_180745.2 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase, ...
NM_180746.2 Arabidopsis thaliana TGG1 (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
X59879.1 S.alba thioglucoside glucohydrolase (myrosinase) mRNA (clone MB3)....
X60214.1 B.napus mRNA for myrosinase....
X79194.1 A.thaliana TGG1 gene for myrosinase....
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X79195.1 A.thaliana TGG2 gene for myrosinase....
Z21977.3 Brassica napus Myr1.Bn1 gene encoding myrosinase, thioglucoside glu...
Z21978.1 B.napus Myr2.Bn1 gene encoding myrosinase, thioglucoside glucohydro...
F5D21.16 : At1g51490
Tamaño del gen = 2565 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 
posición de anclaje del iniciador F (tgt), y posición de anclaje del iniciador R (ctg).
taagaattcaacggctttgtgaaagatttgtcaatggatattcttagaattcaacattacctttgctttgttgtacttctgttacgtcaaaccccttata
tataaacccctccaagttaatcaaccatcatcatattaattacccgctgaaaagctccatcaagaaacgcaaaaagaaagcatggcaattccaaaagctc
actactctttagccatcattgtcgttctttttgccgtttcgaggagccaaaaagtATG  CAATCCAGAATGCAAGGCCAAAGAACCCTTCAACTGCGACAA  
AACTCTTGCATTCAACCGAAATGGATTTCCCAAAAAAATTTTACTTTTGGTGCAGCTACCTCTGCATACCAG  gtttacatatatcttcgccatgatagat  
ttaggggattgatttctagctataacattttccatatactttcttccttacaatatccaacgctttgttctatcag  GTTGAAGGTGCAGCACATAGAGCA  
CTTAATGGATGGGACTATTTCACTCATAGATATCCAG  gtcataaacatcatttaatattattatttattacatgcatcttcatgtatgtaaaagtataaa  
tataagaaatatatattcatattcatatctcggattgttatacag  AAAGAGTTTCAGATCGCAGTATAGGAGACCTTGCTTGTAATTCGTATGATCTTTA  
TAAG  gtgaaaggctatcaatgacgaatgtgtacatatggtgtttgttcaattttttcttagttttaatttaatttaaagatttttcatataaccttgaac  
ag  GATGATGTTAAACTACTAAAAAGAATGAACGTTCAAGCATACCGATTCTCAATAGCATGGTCAAGGGTCTTACCAA  gtaaatggatcttcatgttttc  
atctaattataaatagaattcgtaaaattttacattccatcactaaactttaatttgtgattaaatgctaaatttag  AGGGCAGACTAATTGGAGGAGTC  
GACGAGAATGGGATCACATACTACAACAATCTCATTAACGAGTTGAAAGCAAATG  gtaaattctaaattcaagtgcttaattaatcatattttaaatcgt  
tttagtatgtttgtgatatataaacatttaacttacatgaatacag  GCATAGAACCATTTGTGACTATATTTCATTGGGATGTTCCTCAAGACTTTAGAA  
GACGAATATGGAGGCTTCTTAAGCCCACGTATAGT  gtaagtgtgttctatattctcttctttagcttagatatatgtaacatcgcatcagatatgtgtct  
gtctaatatgtatgatacataaatagggag  GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGGATCACATTAA  
ATCAGCCGTACTCTCTCGCTGTCAAAGGTTATGGAGATGGACAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGT  GAATTTGGAGGAGATTCTGGAACT  GAACC  
TTATATAGTTGGACATCACGAACTTCTGGCTCATATGGAAGCTGTATCTTTATACCGAAAAAGATATCAG  gtatacataccgtaaactcataatttctct  
ttgcgtcgatactactttgtggtatatttgagtctataatcaagaactacttacgcag  AAATTTCAAGGTGGTAAGATAGGAACGACATTGATCGGTAGA  
TGGTTCATCCCACTAAATGAAACTAACGATCTCGACAAGGCTGCTGCAAAACGAGAATTCGATTTTTCC  gttggctggtatatatgttcaactcatggat  
taccaaaacattaattatgtatatataaaacatgctgtgcaatattaatttatgtatattttcttacatatgtgtag  GTTCTTGGATCCACTGGTGTACG  
GACAATATCCAAAGATAATGAGAGACTAGGAGATAGATTGCCAAAATTCACGCCCAAGCAATCAGCTTTACTTAAAGGATCACTTGATTTTCTAGGGTTG
AACTATTACGTTACAAGATATGCAACCTACAGACCTCCTCCAATGCCGACACAACATAGTGTCTTAACCGATTCAGGAGTTACAATTGGAT  gtatgtcaa  
acatttgtcgtatttaggtggatttttcatatataaatcaccaaaactaatctttttataattggtttcag  TTGAGCGAAATGGAGTTTCTATTGGTGTT  
AAGGCTAGTATCAACTTTG  gtttcgtatattttttttcccag  ATGTGAAAGATTTACGACATTTAGTTGATTTTTTTTTATTTGTCGAGCTTCTCCTACT  
ATCCACCAGGATTCCGTCAGATTCTAAATCACATCAAAAACAA  gtacaagaatccattaacctacatcaccgaaaacggtatatgttgcattcaaatgtt  
taactttaaccaatgaaaaaactattttgtgttagttacaaatcttatgtcaatttgtag  GAGTTGCTGATGCTGATCGCAAATGCTCTTGCCGATAATG  
GACGAATTCAATTTCAATGCAGCCATCTTTCTTGTCTCAAATGCGCAATTGA  gtgagtttaatatatcattcgtattttatgtgatttactgtcttcgga  
gaattataaatttatattcatatcaaaactattttcttaaatatttaatag  GGATGGATGCAACGTAGCAGGATATTTTGCATGGTCATTGATGGACAAT  
TATGAATTCGGAAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGG  TCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  AAGAGAAAAAGCTTCTGGAAAATGGTTCT  







Alineamiento BLAST de At1g51490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      1440   GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGTGAATTTGGAGGAGATTCTGGAACTGAA  1498
AC024261   44675  GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGTGAATTTGGAGGAGATTCTGGAACTGAA  44617
AC024261   51994  GATCT-TATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA  51936
DQ446351   594    GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGTGAATTTGGAGGAGATTCTGGAACTGAA  652
NM_104027  590    GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGTGAATTTGGAGGAGATTCTGGAACTGAA  648
AC007519   73147  GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA  73089
NM_103653  707    GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA  765
BT000471   707    GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA  765
BT002458   704    GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA  762
BT002202   668    GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA  726
NM_104025  679    GATCT-TATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA  737
At1g51490 R
Alineamiento BLAST de At1g51490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2712   AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  2771
AC024261   43403  AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  43344
AC024261   50607  AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  50548
DQ446351   1417   AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1476
NM_104027  1347   AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1406
NM_104025  1439   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG  1498
NM_103653  1467   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1526
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BT000471   1467   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1526
BT002458   1464   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1523
BT002202   1428   AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  1487
AC007519   71769  AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG  71710
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At1g51490  
AC007519.2 Sequence of BAC F16N3 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, compl...
AC024261.6 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F5D21 genomic sequence, compl...
BT000471.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
BT002202.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
BT002458.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (At1g47600) mRNA, co...
DQ446351.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At1g51490 glycosyl hydrolase fa...
NM_103653.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G47600...
NM_104025.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51470...
NM_104027.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51490...
BGAL 13 : At2g16730
Tamaño del gen = 4120 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 






ataattttagtatctacaaaaacattaggtataaaaccgttcagcgaagcaaataaaatatatatccTTA  GTTCTTCTTGTCACGGCCACACTTGACTTG  
TACCGCAAGCTTCTTCTCGACTTTGGGACATGAATCCTTTTTGTCTTGCTCGAACGTACTCTTGTTCACCGGAATCACACACTCTGCTTTACCCAAACAG
TA  ctgaaaaaaggaaaaaaaaccgaaatcagtttgtgttacgtttaccgcaagtaacactagttagaaatataagccaactttttctttttac  CTTTTCA  




CTTCTCCGTTCACCCAAATCAAACCTTTCCCCATTCCGTTCATCCTAATTGCTGCTGCACTTTGGCTCTCTGGTGCATCGAAGTATGT  ctacaatatctc  
aaacgttgttcattagatcactattcttgttgctcaagttacttccaattattttttctgaaaggttaagtttattcac  CTGGTACCATGTCATTCCCGG  
TTCTTTCCCTGAAGCTTTCTCCCATTTAACCTTCTTCAATCCTTCTTCGGCGTGGATACCAAGCCTTTCGCCTTCCATACCCAC  ctgcggatttggaaaa  
atcagatcaaaatagtcataacaaattgagaaagtaagatctataacaaac  CTTGTTTCCCCATTTGTTTTCTTCAGTGAGATCAAGTGTTCCAGAGCCC  
AAACCTAAGATGGAAACACTACGTGGACCTGTGTATCTATGCTCCATATAAGATCCACTATC  ctgttgatacaaaaagaattcatatatctcatcatcaa  
aattgaaaactatgcatggctttgttgttattagttctttttaagaacatctatgtttcttac  CGGAAATCCCGTCAAAACACCTAGCATGGTTAAGTGG  
TTCTCTCCTTCTTTTAGAGTAACTGGCTTCTGAAAGACGAAACTCTTCTCTTCATGGCTACCATGTCCGTTTC  ctgaacaagtttcattaattaggtcaa  
agttttgtcaatttttcacattacataaaaatgttttatcccatggatggttccgatcttac  CAAGGTATTCTCCATTGAGCCATACATGCAACGCGTGG  
CCAAGACTAGCAATCCTCAGATTAGGCTTACCTCCTTTCTTCTTAGAGAGGTCATTGTCATCTATTTTAAAG  ctgcatggaatattaaccaaagagatgt  
gtccatatgatattttttcttctttgtttttcatttcatacataagatagtccaattatatccttacttac  CTTGTTGTGTACCATCCGTAATCAGACTC  
ATCTTTGGTCAAGCCGTAGAGTTCAACGGGTATAAAAGAGTCACCCTTGATCTTACTTGGCACTGACTCGGTGAACACTTTGAAATCAAAGTTCTTATTC
GCTTTTTTCGATTTCATGAAGTTTCTTGAAGTATGATGAGAGATGAT  ctgaccaaaatagtaaaccaaacaaaaaaaaaaacaatcaagattcatttttc  
ttcttcgaggaaaatgaaagatttgctagaagattttgtatttattatcac  CTCCCCGGTGTTATAAACAACGGTTTTGCAGTCAGGGAGAATACTGATG  
GAGCGGTGCGGGATAAGATATTCCTTGCCTCTGAATTTGATTTTTTCTGCAGCTTCTGTGTTATTGTTAGCCAAAAATGCTGCACAAACTTTAGTTCCAG
GCTGCTCGTAGTATCGAAT  ctgcgataacaaaaatacataaaaatcaagaaactgattctttctatgtacattttctaaagtttaaactttttgaacatt  
aatgatgctatagatgaaattac  CTCTGTTTCATTGCTAGGCTTCTCGACTCGAGGCTGGCCCCAGAGAAGTGCCTTCTTGCACAAGTTAAGGGCGTTGT  
GAAGATGCTTTAGATGACCGTACTTAGGCTCCCTTTCCAGTC  ctttgtattaaaaaaagggcaaatgagaacatacatattaatctgtaactcgatttta  
ttcattcacaacgatcatatgctatatgttttgttttagttttac  CGAATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGA  
GGTTCTTCCAAAGTTAGTACCTCCGTGATA  ctataagaaaaacaaatatttaacaacattcttgaaacgttacatataaatctcttttttattcggtatt  
cgatcacttac  CATATAGTAGTTAACATGGGTTCCATTCTTGGAGAAAAACCGGGCAACAGAATATGCTATATCTTCTACAGATCTTTGTGCTGGGGGAT  
CGCCAAAAACGCGGAAC  ctagaatcaaattataagtcattgtcgtttgtttcatcaagaacatactaattaaggtgttcaagtgaaaagctcac  TGAGTA  
GTCCAGTTCTCTGTCCATAAAGATGGCTTGTTGTCTTTGTTTGGACCAGGGAATGTATCACCGCAATGTCTTCCGTTACAAGCGTTGAT  ctgtatcaaaa  
caaattaagttcttgatttaaccttttatgattatgtttttatagtgaacgtgttataaaatatgacttac  CATAGGATCAGGAGCATCATTTTGCTTAC  
ACATAACCCATGGGATCCCCAAATCCATCGAGTGTACCAGTTTAGATGCCCACTTAATGTAGTTTAATCCATCTTCTTTATATGCTCGTTGAACCGCACT
ATACTCATTCTCAAT  ctgaatccaaacgccaattttaaaaaaatctttcaaaacttttatgattcatatcttaaaaatgtgtttgttgtttttattaatc  
tttatctttttgtcaatgttac  CTGTCCTAATATAATGGGGCCTCCTTGTGAAGCAAAAAGCTTCTCCTCCTTCATCATGTCAAGTACCACCTTAACATA  
TCTCTCTGTATGTTC  ctacaatcaatagttttctccaaattatttaattgttccaacatatcacacacatatcttacatatgcatagccatatgtgaaaa  
ctaataatcatac  CTTGAAAGGTTCATTATCGGTACGGAAGAAGATCCCGGGAACTTCCCTCAGCCAGTAAGGAAGTCCT  ctgatgtttcattataacca  
taagcattaaacatgtcacatatgtaaaagaattttatctcaatttggaggaatcagacaatgtaacaaataaacatac  CCATGAGTCCATTCAGCTTGA  
ATAAAAGGTCCAAGCCTCAAGGTTACATACAAACCATTCTTCTCAATTAATTTTATGAACTTCACCAAGTCGGCTCTACCCGAAAAATTGAA  ctgtccca  
acaacaaaataaaaaactcttcaaaacagtgatttaatcttttctaaaggtttttgtttgttaatatttcaaattac  CTTTCCCTGCTCAGGCTCATGAA  
CGTTCCAAAAAACGTATGT  CTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGT  TTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCCACAT  ctgagcaaaacccacatcacatattct  
caaaaatgtaagtaaaacaaaatttaaagataaaacaactttaactaacgagtgtatgaatcatttac  TTCAGGAGTGCTACGAGGGTAATGTATGGAGC  
CAGAGTAAAGGAGTTCTCTATTTCCATTGATGATCAAAGACGTTCCATCATAAGTTACTTCTTTCTTTTTATCGACCGATTTCGTCTTCTTCTCTTTGTC













Alineamiento BLAST de At2g167730 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      849    CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T  907
AC005825   66654  CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T  66712
NM_127225  2419   CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T  2361
BT004177   705    CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T  647
AJ270309   2419   CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T  2361
AC189222   83041  CCACAAGTACCAATAGGGTTTCCGAAGCTAGCGAACTCAACTTCTGAGATCTTC-TTGTT  83099
At2g16730 R
Alineamiento BLAST de At2g167730 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      4310    AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC  4369
AC005825   70115   AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC  70174
AL161586   126388  AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC  126447
AL079347   96929   AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC  96988
AL022023   27421   AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC  27480
NM_127225  345     AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC  286
AJ270309   345     AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC  286
NM_119667  392     AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC  333
AY060576   388     AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC  329
AJ270307   377     AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC  318
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At2g16730  
AC005825.4 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T24I21 map mi398, comple
AC189222.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB010M19, complete seque
AJ270307.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative beta-galactosidase (BGAL1
AJ270309.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative beta-galactosidase (BGAL1
AL022023.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone M4E13 (ESSAII p
AL079347.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone F11I11 (ESSA proje...
AL161586.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 82....
AY060576.1 Arabidopsis thaliana AT4g35010/M4E13_70 mRNA sequence....
BT004177.1 Arabidopsis thaliana clone RAFL15-40-H06 (R20944) At2g16730 mRNA
NM_119667.2 Arabidopsis thaliana BGAL11 (beta-galactosidase 11); beta-galac
NM_127225.2 Arabidopsis thaliana BGAL13 (beta-galactosidase 13); beta-galac
MFJ20,17 : At3g28490
Tamaño del gen = 1505 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 






aaatatagatatcatcatgcttcattacaaaacaccgggtttttcgttatgtgaaagaatctagtcacttgttgttgttcttaagaTCA  ACAAGCTTTGC  
AGCTCTTTCTACAAAATCCAAGGGAAGTTTCCGAACCCACCATGTACATTGGATTCTTCTCGCATTCCCCTGCATCTGCCCATTCTTGGCAGCTCTCATG
ATCGTCCACACACACAAGTTTCTTCTTACCGAATGACCTAACATGAATCCATCTAGTTGCTGACCATTTCTCTCCCTCAATCACCGGACAACTTCCATGT
AAGCTATTTGGGTCCGTTGTTCCATTTAGATGAAGATTGAAGAACAATAATGCGTCACCTTTCCTCGGTTTCA  ctacaattaaagattacttattcaaat  
aatgtaatataccatttgaagaaatagttgtatctttcataaaacatagaaccatgctacaactacaagtgtgtacatcaaacttgtatatattttac  CT  
GCATAGCCTTGTTTTGCACATTTCGACCAGCTATCGTCTTTCAGCTGAGGTGTTTTACC  ctataagaatgaatgatcacattaagtgatgatttaaattc  
aaaaactcaagtgatgatttatggaacaagaagtgatatatgttttac  CTTCCAGTTGGGAAACACTGTTTCTCCACCCTTTGTGACATTGGACAAGTAC  
ATTAGTACGGTGGCGATCCGATGACCACCTAGCTCTAGAGCTTTCTTGTCGTAAAAATAGTCGAAATGCGGATCATATTTTTGACCATTCTCATAGTGCA
GTATTTGTAAGGCTTCCCCATTTT  ctgatccacaacacataaagataagatgagagtaagaaacagaattagaaaaaaaaagaaaaatgtatatgcctcg  
cggaagtac  CCTCAGGAAGAAAGGTCCATGCAGCAAGTTTAGCCTCGACATTAGCTACTATATCATC  ctaaaggttgaagtaaacaaaaccaatagtaac  
ttggtcaagactcaagcgtttacttctttacaaaaaaaaacacagagaactagtctgtctatttagtgaattaagctagtcgaatacaataaaaatacat
agtaaaattccactgctctcac  CTGTCTTTTGGTCAGAAACATTCCAGAACTTGTGCGTACTTCACTGTCTTCACTCTCACCTGAATCAACATCAGCCAC  
CACCATTGACTTCTCAAGCTTTCCTTTTGC  ctaaaaccaatgtttacatccacaacacagtcctatatgatcacaaaatctatataattttatgaaaaca  
agaaaacttaataacatgtttgattctatac  CAACTTAATCAAATGATCACATTCCTCATCTGAGAGAAATCCTTTGTATAAAAATGCC  ctgaagaaacc  
145
acgaaattcactttctttaacacaacagaacaaagatcatgattacgtaattcagatacacaaaacacatac  CTAGGAGTCCAAGAGAGTTGAGTGATTC  









Alineamiento BLAST de At3g28490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query     37      GGGGT-GGACATTCGGAT-AAGCGGGTCGGATTCGGATAAAACCCTATC-GAGTACAG-G  92
AB026644  82720   GGGGT-GGACATTCGGAT-AAGCGGGTCGGATTCGGATAAAACCCTATC-GAGTACAG-G  82775
AL161471  153650      T-GGACATTCGGGT-AAGCGAGTCGGATTCGGATAAAATCCAATCGGA-TACAG-A  153599
AF195115  54169       T-GGACATTCGGGT-AAGCGAGTCGGATTCGGATAAAATCCAATCGGA-TACAG-A  54118
AF013293  57738       T-GGACATTCGGGT-AAGCGAGTCGGATTCGGATAAAATCCAATCGGA-TACAG-A  57789
AL161496  166264  GGGGC-GGGCATTCGGGTAAAGCGGGTCGGGTTCGGGTAAAATCCGATC-GGGTA-TGCG  166320
AF071527  77226   GGGGC-GGGCATTCGGGTAAAGCGGGTCGGGTTCGGGTAAAATCCGATC-GGGTA-TGCG  77170
AB016884  23744   GGGGTGGGA-ATTTGGGT-AAGCGGGTCGGGTTCGGGTAAAACCCAATC-GGGTAC-G-G  23690
AC027034  6680     GGGT-AGACATTCGGGT-AAGCGGGTCGGATTCGGATAAAACCCGATT-GGGTAC-G-G  6627
AC079287  16778    GGGT-AGACATTCGGGT-AAGCGGGTCGGATTCGGATAAAACCCGATT-GGGTAC-G-G  16725
At3g28490 R
Alineamiento BLAST de At3g28490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query     362     ATTTTGGACCCAATAGGGTAAATCTTCGAGTTCGAGTTCGGTTTCTGG-TCCAATTTTTC  420
AB026644  83045   ATTTTGGACCCAATAGGGTAAATCTTCGAGTTCGAGTTCGGTTTCTGG-TCCAATTTTTC  83103
AL161471  153339  ATTTAAGACCTAATAGGATAAATCTTCGGGTTCGAGTTTGATTTC-GGATCCAATTTTTT  153281
AF195115  53858   ATTTAAGACCTAATAGGATAAATCTTCGGGTTCGAGTTTGATTTC-GGATCCAATTTTTT  53800
AF013293  58049   ATTTAAGACCTAATAGGATAAATCTTCGGGTTCGAGTTTGATTTC-GGATCCAATTTTTT  58107
AL161496  166570  ATATAGGATTCAATAGAATAATTCTTCGGGTTTGGGTTCGAAT-CAGA-TCAAATTTTTC  166627
AF071527  76920   ATATAGGATTCAATAGAATAATTCTTCGGGTTTGGGTTCGAAT-CAGA-TCAAATTTTTC  76863
AB016884  23459   -TTTAGGACCCAATAGGGTAAATCTTCGTGTTCGTGTTCGGTTTCCAG-TCCAATTTTTC  23402
AL161531  120962  ATTTAGGAGCCAATAAGGCAAAT-TT----T-CG-G---G-TT-CTGG-TCCAAGTTTTC  121008
AL096882  47956   ATTTAGGAGCCAATAAGGCAAAT-TT----T-CG-G---G-TT-CTGG-TCCAAGTTTTC  48002
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para  At3g28490  
AB016884.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone:K16H17....
AB026644.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 3, P1 clone: MFJ20.
AC006429.4 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F15K19 map mi421, comple
AC027034.10 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F7A10 genomic sequence, c
AC079287.1 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC T18I3 genomic sequence, co
AF013293.1 Arabidopsis thaliana BAC IG005I10....
AF071527.1 Arabidopsis thaliana BAC F9H3, from chromosome IV near 18.8 cM, 
AF195115.1 Arabidopsis thaliana BAC F5I10....
AL096882.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone F8L21 (ESSA pro
AL161471.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 1....
AL161496.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 8....
AL161531.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 31....
BGAL 11 : At4g35010
Tamaño del gen = 3900 pb
Codón de inicio (ATG) y de terminación (TAA), exón (CCG), intrón (cac), región no transcribible (UTR) (gtat), 






aaatcgatgtcacaacactttgaaattggtctactaaacacaatacatgaaccatatgtaatgtgatgatatacactctTCA  GTTCTTCTTCCCACGACC  
ACACTTGACTTGCACGGCAAGCATCTTCACAACGTTCTTACATGAATCCTTCTTGTCTTGTTGAAACGTGCTCTTGTTCACCGGAATCACACATTCAGCT
TTCCCCAAACAGTG  ctgcaatagattttttttattggttactcctatcataaggtacaaactatatagcaagaagaaacaagatataatattttac  CTTC  





CGCCTTCTCCGTTCACCCAAATCAACCCTTTTCCCATTCCATGCATGCGAATCGTTGCTGCGCTTACGCTCTCTGGTGCATCAAAGTATGT  ctgcaatgt  
ttcacattccttagaaaacttctacatatcataccaatcatactctgtatagtttgatttttgtttttgtctcttac  CTGGTACCATGTAAGTCCTGGTG  
CTTTTCCGGTGAATTTTTTCCATTCGACCTTCTTTAAACCTTCCTCAGTGTGGATTCCAAGTTTTTCACCTTCCATACCGAT  ctaatgatcgaaaaaaac  
ggatcagaagaaggaaatgcatactcaatgttgaaatacaataacggagaaattgtttataaac  CTTGTTTCCCCATTTGCTGCTCTCAGTGAGATCAAG  
TGTTCCAGAAGTCAATCCTAAGATGGAAATACCACGAGGACCGGTGTATCTATGCTCCATGTAAGATCCACTGTC  ctgtaagaaccaaaaatcccaaaca  
ttaacgaaacaaatcttcatctatagatattgaattatgtttgttaattacttac  TGGGAATCCTGTGAGAACACCAAGCATTACAAGATGATTCTCTCC  
TGCTTTTAGTGTAACCTGTTTTTGGAAAACAAAACTCTTCTCTTCGTGGCTTCCATGTCCACTTC  ctgttaagaagatatcattattatagctcattgtt  
gtagtacttgtagatcattcttgcacaaattcttac  CAAGGTATTCTCCGTTAAGCCAAGCGTGCAACGCGTGTCCAAGACTAGCAATCCTCACAAAAGT  
CTTAACTCCTTTCTTGGTAGGTAAGTGATTCTTGTGAACCTTGAAG  ctgcaaagcaaaattcaacttcaaaattctcttcttttatatattcaataaaca  
atcacataaaagtaaattctttac  CTTGTTGTGTACCATCCATAGTCTGTCTTGTCTTTAGTCAAACCATAAAGCTCAACGGGTATGTATGAGTTACCTT  
CGAGTTTACTAGGCAATGTCTCTGTGAAAACTTTGAAATCAAACTTCTTGTTTGCCTTTTTAGACTTCATAAAGTTCCTTGAAGTGTGTTGAGAAACAAT
ctggtccaataacaaacaagaacttgttaaaactctgttttttttgctcaaataaaccggtatttaatgttttcttcac  CTGTGCAGTGTTGTAAACAAC  
AGTTTTACAATCGGGAAGAATACTAATAGAACGAGGCGCGATCACGTATTCTCTGCCCTTGAATTTGATGGTTTCTGCAGCTTCAGTATTGTTGTTAGCC
AAGAAAGCAGCACAAGTTTTGGTTCCAGGTTGTTCGTAGTATCTAAT  ctgttattacacaccaaaaagttgaatcctttaagcattttgaaaaaacaaat  
cagagtctgtttgtatgtgtacatgcatatatgctaatac  CTCTGTATCTTTTCCAGGTTTCTCGGTTTTAGGCTGACCCCAAAGAAGTGGCTTCTTGCA  
GAGGTTAAGAGCGTTGTGAAGATGCTTAAGATGACCATACTTAGGCTCTTTCTCTAAACCATATTCATCA  AGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAG  TGGTC  
ACATAATGTGCAGAGGTTCTTCCAAAGTTAGTCCCTCCGTGGTA  ctacaagattaaagaaccattttgagaattttgacaatcatttttgcatatatggt  
taactcgaatggatcataatttttac  CATGTAGTAGTTGACATGGGTTCCGTTCTTGGAGAAGAATCGAGCAACTGAATACGCGATATCTTCTACTGATC  
TTTGAGTTGGCGGATCACCAAACACGCGGAAC  ctattgaagaaattggcaagatattcaacacttatatgaatgaacctaaggtttttacatgtttaatt  
caagagtaagaaaaacaaactcac  TGAGTAGTCCAATTCTCAGTCCATAAAGATGGTTTGTTTTCTCTGTTTGGACCGGGGAAAGTATCACCGCAATGTC  
TTCCATTACAAGCATTGAT  ctgtttccacagtgttttcaaatattttaaaactttcttcctcattcggataaaacacaatcatgtaaaaatgaactttac  
CATAGGATCAGGAGCGTCGTTCTGCTTGCACATAACCCATGGGATCCCGAGTTTCATTGAGTCCACCAAATTAGATGCCCATTTAATGTAGTTTAACCCG
TCTTGTTTATATGCACGTTGAACCGCGCTATATTCGTTTTCTAT  ctgcaattcatattcattccaaaactcatcattttataacatttttcaaatcatat  
ataaatatataggtttctcttttctttgttgtcac  CTGTCCTAATATAATGGGGCCTCCTTGTGACGCAAACAATCTTTCCTCCTTCATTTTGTCGAGTA  
TCATCCGTACATACCTTTCTGTATGCTC  ctgcaatatttttatggtcatatcttgtaatatatctaattgtaacaaaacacacattgacatatatatagt  
aattctatgtataatac  CTTGAATTGTTTATTGTCTGTACGGAAGAAAATTCCAGGAACTTCTCTAAGCCAATAAGGAAGTCCT  ctgatcatcacaaaga  
gatcatataaaatgttaaaatgaagatcttgagaacgccgaaaaagaagaagaagcaatgcattattac  CCATGAGTCCATTCAGCTTGGATGAACGGTC  
CAAGCCTTAAGGTCACATACATTCCATTCTTTTGAATCAACTTTATGAACTTCACCAAATCAGCTCGTCCCGAAAAGTTGAA  ctgatgaacgcaacacaa  
aatacattatgaatcctaaagattcatgcatgcgtgttttatatgttctatatatagatcagtttttggttatgaattac  CTTTCCTTGTTGAGGCTCAT  
GTACATTCCAGAAAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCCACAT  ctaaaccaaacccaaatgacacaa  
taatctcaatatacaaaaaaaaaaaaaaaacgttttagaaaaacagagattatgtgattcaataaatac  TTCCGGAGTGCTTCTCGGGTAATGAATAGAG  
CCAGAATAAAGAAGCTCTCTTTTGCCATCGATGATCAAAGAGGTTCCATCATATGTCACCTCCTTATTACTCTTCTTCTTCTTCTTGGCGTCCTTCTTGG









Alineamiento BLAST de At4g35010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posición del iniciador “F”
Query      797     CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  856
NM_119667  2521    CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  2462
AY060576   2516    CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  2457
AL161586   123072  CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  123131
AL079347   93613   CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  93672
AL022023   24105   CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  24164
AJ006030   794     CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  735
AJ270307   2506    CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  2447
AC189222   82986   CTTCTCAATGACTTGCTTTGAAACGGGGGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA  83045
At4g35010 R
Alineamiento BLAST de At4g35010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posición del iniciador “R”
Query      2758    ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG  2816
NM_119667  1129    ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG  1071
AY060576   1124    ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG  1066
AL161586   125033  ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG  125091
AL079347   95574   ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG  95632
AL022023   26066   ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG  26124
AJ270307   1114    ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG  1056
AC189222   85004   ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCGAGTGGTTACATAATGTGCACCGT  85062
NM_127225  1082    TCCGA-ATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGAGG  1024
AJ270309   1082    TCCGA-ATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGAGG  1024
AC005825   68754         ATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGAGG  68807
147
Descripción de los genes del alineamiento BLAST para At4g35010
AC005825.4 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T24I21 map mi398, comple
AC189222.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB010M19, complete sequence...
AJ006030.1 Arabidopsis thaliana ascorbate peroxidase III (apxIII) gene....
AJ270307.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative beta-galactosidase (BGAL1
AJ270309.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative beta-galactosidase (BGAL13 g...
AL022023.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone M4E13 (ESSAII p
AL079347.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone F11I11 (ESSA pr
AL161586.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 82...
AY060576.1 Arabidopsis thaliana AT4g35010/M4E13_70 mRNA sequence....
NM_119667.2 Arabidopsis thaliana BGAL11 (beta-galactosidase 11); beta-galac
NM_127225.2 Arabidopsis thaliana BGAL13 (beta-galactosidase 13); beta-galac
